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It is with great pleasure that I welcome you to Marburg for the 11th European Conference on 
Fungal Genetics. With this conference ECFG has returned to Germany, where it was held only 
once before in Münster in 1996. We are proud to host such an exciting meeting that reflects 
the most recent developments in fungal biology in the areas of genomics, evolution, systems 
biology and synthetic biology, while witnessing an amazing progress in understanding how 
fungi live, adapt, develop and interact with different host organisms. I am personally extremely 
happy that so many of you decided to come and share with us new insights into the intricacies 
and mechanisms of the unique fungal lifestyle. The local organizing committee has assembled a 
scientific program with input from the national and the international advisory committee, 
which we hope will be truly exciting. With two keynote lectures, 18 plenary lectures and 69 oral 
presentations in parallel sessions we hope to provide a frame for intensive discussions ‐ which 
you should take as incentive to continue at the more than 400 posters.  
Organizing this conference has been a major effort and would not have been possible without 
Vera Matschiske‐Peters who runs my secretarial office and Christian Bengelsdorff, the head of 
administration at the Max Planck Institute for Terrestrial Microbiology. They were tireless up to 
the point of sheer collapse when numbers for this congress went up and up and problems 
steadily increased. I also want to thank the local organizing committee consisting of Michael 
Bölker, Gunther Doehlemann, Roland Lill, Hans‐Ulrich Mösch, Björn Sandrock, Eva Stukenbrock, 
Christof Taxis and Alga Zuccaro for all their contributions and help behind the scene. Last, but 
not least I want to thank the SYNMIKRO office for all their organizational help and the many 
additional helpers from the Max Planck Institute for Terrestrial Microbiology and the Philipps‐
Universität. Without their input, ECFG11 would not be what it turned out to be. I also want to 
thank Celia Lloyd and Ray Gibson from Intelligent Events Ltd Edinburgh who helped us 
organizing this big event. I also wish to thank all our sponsors, in particular FEMS who supports 
attendance of 27 young scientists and the DFG who generously funds the plenary speakers. 
ECFG11 is truly an international meeting: more than two thirds of the participants come from 
outside Germany and represent scientists from 38 different countries. I am also happy about 
the many industry participants as our field is rooted both in basic science and application. And I 
am delighted that about one third of the participants are PhD students. I hope that they will 
make use of this wonderful opportunity to decide on their future areas of research in academia 
or industry. Most of them will also participate in the conquest for 6 poster prizes that are 
sponsored by the VAAM. 
I very much hope that ECFG11 will be scientifically exciting and thought‐provoking. At the same 
time I hope that you will enjoy the charm of the medieval city of Marburg. We will try our best 
to make your stay comfortable and hope that you will remember Marburg for its excellent 
science and unique environment. 
Kind regards, 
Regine Kahmann 
Chair of the local organizing committee 
Marburg, March 2012 
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11:00‐12:30  Plenary session 2: Epigenetics and RNA Biology       Audimax 
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Monday 2 April 
























12:00‐13:00  International Scientific Committee meeting        Room 109 
12:40‐13:20  Demonstration:               Room 113 
PhytoPath ‐ a new resource for integrating genomic and phenotypic information from 
plant pathogens 
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Genome wide comparisons of  transcriptional circuits among different  fungal  species have shown  that 
these  regulatory networks are extremely  variable.   This network plasticity has been most  thoroughly 
documented  in  the  comparison of mating  type  regulation between  the  evolutionarily distant  species 
Candida  abicans  and  S.  cerevisiae.    Although  the  group  of  genes  controlling  mating  and  the 
transcriptional  regulators are  similar,  the  circuit  that  regulates  the mating genes uses an activator  in 




To  address  this  question  we  compared  the  deletion  phenotypes  of  two  closely  related  strains  of 
Saccharomyces cerevisiae, the reference strain S288c and a closely related strain, Σ1278b, by individually 
deleting every gene  in  Σ1278b. Despite  their overall  sequence  similarity,  these  strains  show dramatic 
differences in phenotype even among those genes considered “essential.”  This difference in essentiality 
is polygenic, often depending on more  than 5 genes. A second comparison of  the  two strains  for  the 
genes that affect adhesion/filamentation again revealed unexpected differences.   Adhesion  in Sigma  is 
controlled  by  the  filamentation  MAPK  pathway  (fMAPK),  which  activates  the  transcription  of  a 
downstream structural gene FLO11.   
 
However,  in  Sigma  the  fMAPK pathway  is not  required  to  activate  FLO11  for  adhesion/filamentation 
despite the fact that the MAPK pathway is still present and active in mating.  In S288c the requirement 
for  the  fMAPK  pathway  is  bypassed  by  many  different  polymorphisms  that  lead  to  fMAPK 
independence.    We  identified  one  of  these  suppressors  of  the  fMAPK  pathway  SUP1(S288c),  a 
transcription  factor,  capable  of  bypassing  the  fMAPK  pathway  in  both  S288c  and  Sigma.  The  Sigma 
allele, SUP1(Sigma) cannot bypass the fMAPK pathway either in S288c or Sigma.  Thus, both for essential 
genes and morphological  traits  there are  fundamental differences  in gene control.   Our  studies  show 
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experimentation  has  often  been  driven  by  need  and  desire  for  improving  agriculture  and  industry, 
expedience and amenity for laboratory study, and more often than not, simply the vagaries of the day.    






analysis.   It  has  proven  to  be  valuable  for  understanding  genetic mechanisms  involved  in  numerous 
cellular  pathways  including  parasite  virulence  and  host  defense  during  pathogenesis,  homologous 
recombination,  cytoskeleton  architecture,  intracellular  trafficking  and movement  of macromolecules, 
secondary metabolite production, evolution of sex determining loci, cell cycle regulation, dikaryosis, and 
so on.  The story of its development as organism for experimentation in genetics is remarkable in that it 
has  came  to  light  as model  system more  lately,  but  originating,  nonetheless,  from  the  currents  of 
intellectual and scientific fervor from which Drosophila melanogaster and Neurospora crassa emerged. 
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gene  expression  and  developmental  modifications.  Trace  molecules  such  as  strigolactones  present  in  root 
exudates serve as plant host recognition signals for AM fungi.  
 
They  induce spore germination and/or hyphal branching at extremely  low concentrations by  rapidly stimulating 
the  fungus  mitochondrial  activity.  Interestingly  strigolactones  are  also  germination  stimulant  of  the  obligate 




to  produce  important  early  signals  perceived  by  their  plant  host.  The  so  called Myc  factors were  expected  to 
trigger the plant mycorrhization programme via the common SYM pathway (CSP), like the Nod factors produced by 
rhizobia trigger nodulation of legumes. Molecules that respond to the definition of Myc factors have recently been 




The  fact  that  LCOs,  involved  in  a  very  ancient  plant  biotic  interaction,  are  also  important  signals  in  “modern” 











secreted  proteins  and  peculiar  gene  innovations  resulting  in  proteins  with  oomycete‐specific  domain 
combinations. One  outstanding  class  of  novel  proteins  comprises  GPCR‐PIPKs.  The  12 members  all  have  a N‐
terminal  7‐transmembrane  domain  typical  for  G‐protein  coupled  receptors  (GPCRs)  combined  with  a 




secretome are  the RXLR effectors  that act  inside host  cells where  they  function as virulence  factors, mostly by 
suppressing  host  defence.  In  certain  interactions  they  act  as  avirulence  factors  that  are  recognized  by 


















The  pathogenic  basidiomycete  fungi  Cryptococcus  neoformans  and  Cryptococcus  gattii  cause  life‐threatening 
meningoencephalitis  in  immunocompromised  and  immunocompetent  people.   We  are  employing  genetic  and 
genomics approaches to  identify the factors  in the Cryptococcus species that contribute to metabolic adaptation 
and virulence  factor expression  in  the host environment.   The emerging view  is  that  these processes are  tightly 
integrated  to  support  colonization  and  proliferation.    One  area  of  investigation  focuses  on  elucidating  the 
mechanisms  of  iron  acquisition  during mammalian  infection  by  C.  neoformans.   We  previously  found  that  the 
reductive,  high‐affinity  uptake  system  encoded  by  the  CFT1  (iron  permease)  and  CFO1  (ferroxidase)  genes  is 
required  for  iron  use  from  transferrin,  for  full  virulence  and  for  dissemination  to  the  CNS.    The  fact  that  the 
mutants  still  caused  some  disease  in mice  suggested  that  other  iron  sources were  important during  infection.  
Heme  is a  likely candidate because of  its abundance  in mammals and because C. neoformans grows particularly 
well on heme as  the sole  iron source.   We  found  that  the extracellular mannoprotein Cig1  is  important  for  iron 














Centromeric DNA,  the  centromere‐specific  histone H3  variant  (CenH3),  and  centromeric DNA  binding  proteins 
form  the  foundation  for  attachment  of  kinetochore  protein  complex  assembly.  Correct  assembly  and  proper 
maintenance of these large and cell cycle‐regulated complexes is essential for attachment of spindle microtubules, 
which transport chromosomes into daughter nuclei during nuclear division. Over the past decade little information 
has  emerged  on  centromere  and  kinetochore  organization  in  filamentous  fungi,  even  though  these  protein 
complexes are essential, and to date, only centromeres of Neurospora crassa have been studied in any detail. This 
was  enabled  by  early  groundbreaking  studies  on  the  underlying  centromeric  DNA  structure  [1,  2]  and  the 
availability  of  an  arsenal  of  genetic,  biochemical  and  cytological  tools  to  study  centromere  proteins  and 
centromere DNA composition. We analyzed the genomes of Neurospora, Fusarium and Mycosphaerella species for 
the presence of satellite or other near‐repetitive sequences, confirming earlier studies that predicted centromeric 
DNA  to be composed of active or silent  transposable elements. To  learn more about centromere assembly and 
maintenance, we subjected Neurospora crassa and Fusarium graminearum to ChIP‐sequencing with tagged CenH3 
and  antibodies  against histone modifications  thought  to be  required  for  centromere  function  [3]. Our  findings 
suggest  that  centromere maintenance  in Neurospora  is qualitatively different  from  that  in  fission  yeast, where 
expression  of  small  RNA  and  subsequent  heterochromatin  formation  is  required  for  the  assembly  but  not 
maintenance of centromeres. To better understand centromere assembly we are dissecting protein  interactions 
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A variety of  small RNAs,  including miRNAs and Piwi‐interacting RNAs  (piRNAs), associate with Argonaute  family 
proteins  to  regulate  gene  expression  in  diverse  cellular  processes.  In Neurospora  crassa, we  identified  several 
types of Argonaute‐associated small RNAs.  The analyses of these sRNAs uncovered the existence of diverse sRNA 
production mechanisms.  qiRNAs  are  a  type  of Argonaute QDE‐2  associated  sRNAs  that  are  induced  after DNA 


















Transcriptional  (de  novo  transcription)  and  post‐transcriptional  mechanisms  (mRNA  stability/degradation, 
export/localisation,  translation,  silencing...)  coordinate  the  expression  of  related  genes  that  drive  a  biological 
process,  i.e.  invasive growth during host colonisation. RNA‐binding proteins orchestrate  the expression of  these 
gene  networks  at  post‐transcriptional  level.  They  normally  form  RNA‐protein  complexes  and  regulate  the 
































The  species  F.  fujikuroi was  first discovered more  than 100  years  ago  as  the  causative  agent of  the  “Bakanae” 
(foolish  seedling)  disease  of  rice  leading  to  hyperelongation  of  etiolated  seedlings  due  to  the  secretion  of 
gibberellins (GAs) by the fungus. Today, GAs are biotechnologically produced worldwide as plant growth regulators 
in  large scale. Beside GAs, the fungus produces a broad range of other secondary metabolites such as bikaverin, 




















Several  years  ago  the methyltransferase  LaeA was  identified  in  a mutagenesis  screen  for  genes  important  in 
secondary metabolite  (also  termed  natural  products)  synthesis  in  the model  ascomycete  Aspergillus  nidulans. 
Since  its  discovery,  LaeA  has  been  characterized  as  a  conserved member  of  the  fungal  specific  nuclear Velvet 
Complex  required  for  orchestration  of  fungal  secondary  metabolism  with  morphological  and  physiological 
competence  in many Ascomycete  genera.  The power of  LaeA  led  the discovery of  a number of  fungal natural 
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cycling.  Sirodesmin  is  produced  during  infection  of  canola  by  L.maculans  and  contributes  to  virulence  during 
colonization of  the  stem. A candidate NRPS  involved  in  the biosynthesis of  the depsipeptide, phomalide, which 




phomenoic  acid  production.  It  is  likely  that  the  toxicity  of  these  secondary metabolites  allow  L. maculans  to 














changes  in  the  environment,  cell  cycle must  be  both  robust  against  and  sensitive  to  changes.  The  ability  to 
perceive and respond to  information from their environment  is one of the most ubiquitous properties of cellular 
organisms.  It  is  crucial  for  a  cell  to  react  appropriately  to  changes or  signals  in  its  environment. This becomes 
apparent  in  many  situations  such  as  the  search  for  nutrients,  the  detection  of  potentially  harmful  external 
conditions and  in cell‐cell communication as  it  is required for any multi‐cellular organism. Even though there  is a 
huge selection of perceivable signals  the underlying mechanisms are surprisingly alike, which suggests  that  they 
are highly conserved in the course of evolution. 
Here, we  apply different modeling  techniques  to understand  cell  cycle progression  and  cell  cycle  regulation  in 
changing  environments,  with  specific  focus  on  mechanisms  and  experimental  data  for  the  model  organism 
Saccharomyces cerevisiae. Specifically, new aspects  in cell cycle regulation and the  interaction of stress‐activated 






















Iron  is an essential but  in excess  toxic nutrient. Therefore,  fungi evolved  fine‐tuned mechanisms  for uptake and 
storage of iron, such as the production of siderophores (low‐molecular mass iron‐specific chelators). In Aspergillus 
fumigatus, iron starvation causes extensive transcriptional remodeling involving two central transcription factors, 
which are  interconnected  in a negative transcriptional feed‐back  loop: the GATA‐factor SreA and the bZip‐factor 
HapX. During  iron sufficiency SreA  represses  iron uptake,  including  reductive  iron assimilation and siderophore‐
mediated  iron  uptake,  to  avoid  toxic  effects. During  iron  starvation HapX  represses  iron‐consuming  pathways, 
including  heme  biosynthesis  and  respiration,  to  spare  iron  and  activates  synthesis  of  ribotoxin  AspF1  and 
siderophores,  the  latter partly by ensuring  supply of  the precursor ornithine.  In agreement with  the expression 
pattern and mode of action, detrimental effects of  inactivation of SreA and HapX are confined to growth during 
iron  sufficiency  and  iron  starvation,  respectively. Deficiency  in HapX,  but  not  SreA,  attenuates  virulence  of  A. 
fumigatus  in a murine model of aspergillosis, which underlines the crucial role of adaptation to  iron  limitation  in 












Aspergilli are used extensively  in  the  fermentation  industry  for  the production of a  range of different  industrial 
enzymes,  organic  acids  and  high‐value  secondary  metabolites.  In  connection  with  further  development  of 
bioprocesses for the production of fuels and chemicals these  fungi are  interesting versatile cell  factories as they 
tolerates low pH, can utilize a wide range of carbon sources and has relatively high conversion rates. Furthermore, 
their metabolism extends to cover many different secondary metabolites. Due to these factors the metabolism of 
Aspergilli  is quite complex and  involves a very  large number of enzyme catalyzed reactions, probably among the 
microorganisms  containing  the  largest  number  of metabolic  capabilities. With  the  availability  of  the  genome 
sequence  for  several  different  Aspergilli  it  has  become  possible  to  query  the metabolic  capabilities  of  these 
microorganisms  at  the  genome‐level.  Using  a  bottom‐up  approach  using  genomic  information  together  with 
information  from databases,  research papers  and books, we have  reconstructed  the metabolic networks of A. 
nidulans, A. niger, A. oryzae and P. chrysogenum. We have used these metabolic networks for gaining novel insight 
into  the metabolic  functions of  these organism  through  integrative analysis of different kinds of data, e.g. data 
from  genome‐wide  transcription  analysis.  Among  the  processes  studied  are  carbohydrate metabolism  (use  of 
different carbon sources like glucose, xylose and glycerol), enzyme production and penicillin production. 
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Cell  surface  receptors, generally  referred  to as pattern  recognition  receptors  (PRR), detect  conserved microbial 
molecules, generally referred to as microbe‐associated molecular patterns (MAMPs), to activate MAMP‐triggered 
immunity  (MTI). Successful plant pathogens overcome MTI by  the use of  secreted effectors which perturb host 
immunity  in a pro‐active manner. An example  is provided by LysM effectors  that are secreted by various  fungal 




The  tomato  immune  receptor  Ve1  governs  resistance  to  race  1  strains  of  the  soil‐borne  vascular wilt  fungus 
Verticillium, while  race 2 strains are not  recognized. Thus  far,  the Verticillium effector  that  is monitored by Ve1 














Fungi  display  contrasting  interactions  with  plants  (symbiotic  vs  pathogenic;  biotrophic  vs  hemi‐
biotrophic/necrotrophic; large vs restricted host range). Analysis of the increasing number of fungal genomes may 
help  understanding  how  fungi  have  evolved  towards  such  diverse  infection  strategies.  Comparison  of  related 
species that differ in their infection strategies is a powerful approach to uncover such trends. This is illustrated by 
the related Leotiomycetes Blumeria graminis (Bg), and Botrytis cinerea (Bc), which are either necrotrophic (Bc) or 




one  functional  secondary  metabolism  key  gene  encoding  a  polyketide  synthase  likely  involved  in  pigment 
biosynthesis. Likewise, the ascomycete symbiont Tuber melanosporum also has a very restricted set of secondary 
metabolism genes. This contrasts with the large number of such genes found in other plant pathogens (38 in Bc, 49 
in  Magnaporthe  grisea).  This  suggests  that  biotrophic  pathogens  and  symbionts  have  lost  most  secondary 
metabolism  pathways  except  those needed  for  survival.  Similarly,  these biotrophic  and  symbiotic  species have 
reduced numbers of genes encoding plant cell wall‐degrading enzymes, suggesting that functions harmful to the 
host plant have been counter‐selected during evolution towards biotrophy and symbiosis. In contrast, biotrophic 
fungi have  similar numbers of  transporters and effectors as other plant pathogenic  fungi. These  selective gene 
losses  in biotrophs  and  symbionts  suggest  that  repertoires of  genes  encoding  secondary metabolism  enzymes, 
plant cell wall‐degrading enzymes and effectors, as well as their in planta expression patterns, can provide useful 
signatures of  fungal  infection  strategies. The analysis of  these  signatures  in genomes of other plant pathogenic 
fungi will be presented.  
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The  Fusarium  comparative  genomes  of  F.  graminearum,  F.  verticillioides  and  F.  oxysporum  revealed  greatly 
expanded lineage‐specific (LS) chromosomes in F. oxysporum f. sp. lycopersici. These LS chromosomes contribute 
to  the  organism  pathogenicity  and  host–specificity,  providing  explanation  for  the  polyphyletic  origin  of  host 
specificity  and  the emergence of new pathogenic  lineages  in  the  F. oxysporum  species  complex  (FOSC).  In  this 
presentation, I will describe the comparative study  including one human  isolate and 11 plant pathogenic  isolates 
that represent 8 forma specialis, selected from F. oxysporum species complex. The optical maps confirmed that LS 
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Differentiation  and  secondary metabolism  are  correlated  processes  in  fungi  that  respond  to  various  abiotic  or 
biotic  external  triggers.  The  velvet  family  of  regulatory  proteins  plays  a  key  role  in  coordinating  secondary 
metabolism and differentiation processes as asexual or sexual sporulation and sclerotia or fruiting body formation. 













that extends  throughout  the aerial  tissues of  the grass  including  the  leaf  surface. Hyphal apical and  intercalary 
growth within the host  is highly regulated and coordinated with  leaf growth. Fungal synthesis of reactive oxygen 
species, by  a  specific NADPH oxidase  (Nox)  complex,  is  a  crucial  signalling mechanism  for maintaining  a  stable 
symbiotic association. Additional  components of  the Nox  complex  include a  regulatory  subunit NoxR,  the  small 
GTPase,  RacA  and  homologues  of  the  yeast  polarity  proteins  Bem1,  a  scaffold  protein,  and  Cdc24,  a  known 
guanine nucleotide exchange factor (GEF) for Rac. Disruption of any one of these genes  leads to a breakdown  in 




culture  and  in  the  symbiotic  interaction  through  a  functional  analysis of  the  E.  festucae  homologues  of  the  S. 

















Like  animals  and  plants,  multicellular  fungal  hyphae  possess  cell‐to‐cell  channels  that  allow  intercellular 
cooperation,  and  communication.  Using  a  combination  of  mass  spectrometry  of  Neurospora  Woronin  body 
associated  proteins,  and  a  bioinformatics  approach  that  identifies  related  proteins  based  on  composition  and 
character, we have identified 17 septal pore associated (SPA) proteins that localize in rings around the pore, and in 
pore‐centered  foci. SPA proteins are not homologous at  the primary  sequence  level, but  share overall physical 
properties with  intrinsically disordered proteins. Some SPA proteins  form aggregates at  the  septal pore, and  in 
vitro assembly assays suggest self‐assembly through a novel non‐amyloidal mechanism  involving mainly random 
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virulence factor  is  its ability to switch from yeast to hyphal growth forms. This switch  is positively regulated by a 
network of signal transduction pathways that target a panel of transcription factors that program the expression of 
hyphal‐specific  genes.  Negative  regulated  is  applied  by  the  transcriptional  repressor  Tup1,  targeted  to  the 
promoters of hyphal  specific genes by  the  co‐repressor Nrg1. While  the  signal  transduction pathways  targeting 
transcription factors have been extensively studied,  less attention has been paid to the control of Nrg1 action. It 
has  long supposed main mechanism of Nrg1 regulation  is exerted through control of Nrg1 transcription which  is 
repressed upon hyphal induction. However, Nrg1 transcript levels decline over a time scale of at least 100 minutes, 
whereas  hyphal  specific  transcription  can  be  detected much more  rapidly  than  this. Here we  show  that  upon 
hyphal  induction,  the  repressive  action of Nrg1  is  relieved by  a  combination of  alterations  to protein  stability, 










Plant diseases are major  causes of  crop  losses  throughout  the world and a  significant  constraint on worldwide 
agricultural  production.    Developing  new means  to  control  plant  diseases  is  an  important  component  of  any 
strategy  to ensure global  food  security.   Magnaporthe oryzae  is  the causal agent of  rice blast, one of  the most 
devastating diseases of cultivated rice.  Each year rice blast disease destroys enough rice to feed 60 million people. 
The availability of  complete genome  sequences  for M. oryzae and  its host  rice, Oryza  sativa, has provided  the 
means  to  investigate  this  fungal‐plant  interaction  in  great  detail. During  plant  infection M.  oryzae  develops  a 
differentiated  infection  structure  called  an  appressorium.  This  unicellular,  dome‐shaped  structure  generates 
cellular  turgor  that  is  translated  into mechanical  force  to  cause  rupture of  the  rice  cuticle and entry  into plant 
tissue. My  research  group  is  interested  in  determining  the molecular  basis  of  appressorium  development  and 
understanding  the genetic  regulation of  the plant  infection process by  the  rice blast  fungus. Recently, we have 
shown  that  development  of  a  functional  appressorium  is  linked  to  cell  cycle  progression  and  programmed 
autophagic cell death of the fungal spore. New  information on the role of a family of five septin GTPases  in the 
function of appressoria will be presented,  indicating  that  they serve an  important  role  in  translating  turgor  into 
















A  key multiprotein  complex  involved  in  regulating  the actin  cytoskeleton and  secretory machinery  required  for 
polarized  growth  in  fungi,  is  the  polarisome.  Recognized  core  constituents  in  budding  yeast  are  Spa2,  Pea2, 
Aip3/Bud6, and  the key effector Bni1. Multicellular  fungi display a more complex polarized morphogenesis  than 
yeasts,  suggesting  that  the  filamentous  fungal  polarisome might  fulfill  additional  functions.  In  this  study  we 
analyzed the subcellular organization and dynamics of SPA‐2, BUD‐6 and BNI‐1 in a wide range of developmental 
stages of Neurospora crassa,  in order  to characterize  the  filamentous  fungal polarisome more comprehensively, 
and  identify  potential  differences  to  other  fungal  species.  Our  analyses  showed  that  during  early,  unicellular 
developmental  stages  the  filamentous  fungal polarisome  closely  resembles  the  apical  cap  configuration  known 




revealed  additional  functions  for  BUD‐6  and  BNI‐1  in  septum  formation,  septal  plug  consolidation,  tip  re‐
polarization,  cytokinesis,  cell  fusion  regulation, and  the maintenance of  Spk  integrity. Considered  together, our 
findings reveal novel polarisome‐dependent and  ‐independent  functions of BUD‐6 and BNI‐1, and their complex 
















assay  and  in A.  nidulans by  bimolecular  fluorescence  complementation  (BiFC).  Our  data  show  that  specificity 
determination  depends  on  the  tail  rather  than  the motor  domain,  as  has  been  demonstrated  for  kinesin  1  in 
neuronal cells. 
 
In a non‐targeted Y2H approach  interaction partners of this region were  identified, because they are most  likely 
involved  in  the  recognition  of  MT  subpopulations.  Several  candidates  were  confirmed  using  BiFC.  Two  are 
associated with vesicles; one is a predicted siderophore uptake transmembrane transporter and the other one was 
previously  shown  to  be  involved  in  ER  to  Golgi  vesicle‐mediated  transport.  The  deletion  of  another  fished 
interactor with  similarity  to Phosphatidylinositol 3‐ & 4‐kinase  family  showed  strongly  reduced growth. Further 
characterization of a potentinal role in regulating the activity and specificity of UncA is in progress. 
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at microtubule plus‐ends  from where  it  is  released  to mediate motility  towards minus‐ends. We  recently have 
shown that in hyphae of Ustilago maydis an interaction between EB1 and dynactin capture ~25 dynein motors at 





end binding protein Clip1  and  the dynein  activator  Lis1  reduces  the  amount by one dynein  each,  respectively, 
which  led to spindle position defects and 50% reduction  in spindle elongation rate. Dynein numbers and spindle 
elongation rates were  further reduced  in a ∆Clip1/Lis1↓ double mutant. However,  in the absence of anchorage 
mechanisms ~1.7 dynein motors were still concentrated at astral microtubule plus‐ends. Consequently, the spindle 
















to overgrowth or escape of organisms  from  the gut.    In  the host,  the organism’s ability  to sense cues  from  the 
environment  would  be  expected  to  enhance  its  growth  and  survival.    C.  albicans  responds  to  numerous 
environmental  cues  that  could  be  encountered  in  the  host  such  as  temperature,  pH,  presence  of  O2,  CO2, 
nutrients or antimicrobial  compounds, and  stress  conditions.   Our  studies  focus on  the ability of C. albicans  to 
sense  contact with a  surface and  to  sense  the environment within  the  intestinal  tract.   These  types of  sensing 
mechanisms promote the organism’s ability to sense its location within the host, the nature of the tissue that it is 
encountering  and  the  status  of  the  host’s  immune  response.    As  a  result  of  these  sensing mechanisms,  the 
organism  controls  its  physiology  so  that  it  maintains  benign  colonization  in  a  healthy  host  but  becomes  a 
destructive pathogen that invades host tissue in a compromised host.  
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Membrane  phospholipids,  such  as  phosphoinositide  phosphates,  despite  being minor membrane  components, 
have  been  shown  to  be  required  for  cytoskeleton  organization,  G‐protein  signaling,  cell  polarity  and 
morphogenesis  in a  range of organisms.  In Candida albicans, neither PI(3,4,5)P3 nor PI‐3‐kinase homologs have 
been found, raising the possibility that the PI(4,5)P2 fulfills some functions of PIP3. In this organism there is a single 
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in Basidiomycetes and  the crozier  in Ascomycetes. A debate  is going on  regarding whether  these structures are 




inactivated  for up  to  six homeogenes. However,  two mutants are defective  in  the beak  formation, an essential 
differentiation  for  efficient  ascospore  ejection.  This defect  can be  rescued by wild‐type maternal hyphae,  thus 
demonstrating  its maternal  origin. Multiple mutant  analyses  revealed  interactions  between  homeobox  genes, 


















Cryptococcus  neoformans  is  a  human  pathogen  that  causes  fungal  meningoencephalitis,  primarily  in 
immunocompromised  individuals,  resulting  in  over  one  million  cases  of  cryptococcosis  and  ~600,000  deaths 















intranasal  infection  model  of  cryptococcosis.  We  discovered  that  spores  are  disease‐causing  particles;  mice 
infected with spores developed disseminated cryptococcosis. Strikingly, however, we found that spore‐mediated 
disease  is distinct from yeast‐mediated disease. Spores  led to higher burdens of C. neoformans  in the brain, and 
the mice  were more  likely  to  show  signs  of  central  nervous  system  (CNS)  disease  than  yeast‐infected mice. 
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synteny,  the  genetic  control  of  the monokaryotic/dikaryotic  lifestyle,  the  differential  expression  of  genes  and 
alleles in the two conditions, and the identification of genes specifically expressed in monokaryons and dikaryons. 
 
The  synteny  analysis  revealed multiple  single  and  nested  chromosomal  inversions  that  suppress  chromosomal 
crossover  and  produce  supergenes  that  can  be  associated  to  quantitative  trait  loci  in  some  cases. Moreover, 
synteny studies of different fungi suggested that inversions can be a main evolutive mechanism in basidiomycetes. 
 
The sequence analysis  revealed  the presence of genome‐specific genes and of several helitron  families  involved 
the promoting structural heterozygosis and the amplification of genes involved in degradation processes. 
 













The putative mating  type  locus of mucoralean  fungi consists of a single HMG‐domain  transcription  factor gene, 
sexM or sexP, flanked by genes for a RNA helicase and a triose phosphate transporter. Sequencing of the sex locus 
of Mucor mucedo follows this general scheme as previously found in Phycomyces blakesleeanus, Rhizopus oryzae 
and  Mucor  circinelloides.  Only  the  TP  transporter  is  deleted  in  both  mating  types  of  Mucor  mucedo.  The 
























The  grass  smuts  comprise  a  speciose  group  of  biotrophic  plant  parasites,  so‐called  Ustilaginaceae, which  are 
specifically adapted to hosts of sweet grasses, the Poaceae family. Mating takes a central role in their life cycle as it 
initiates  parasitism  by  a  morphological  and  physiological  transition  from  saprobic  yeast  cells  to  pathogenic 
filaments. As in other fungi sexual identity is determined by specific genomic regions encoding allelic variants of a 
pheromone‐receptor  (PR)  system and heterodimerising  transcription  factors. Both operate  in a biphasic mating 
process  that  starts with  PR‐triggered  recognition,  directed  growth  of  conjugation  hyphae  and  plasmogamy  of 
compatible  mating  partners.  So  far,  studies  on  the  PR  system  of  grass  smuts  revealed  diverse  interspecific 
compatibility  and  mating  type  determination.  However,  many  questions  concerning  the  specificity  and 
evolutionary  origin  of  the  PR  system  remain  unanswered.  Combining  comparative  genetics  and  biological 
approaches we report on the specificity of the PR system and its genetic diversity in 10 species spanning about 100 
million  years  of mating  type  evolution. We  show  that  three  highly  syntenic  PR  alleles  are  prevalent  among 
members  of  the  Ustilaginaceae  favouring  a  triallelic  determination  as  the  plesiomorphic  characteristic  of  this 
group.  Furthermore,  interspecies  sex  tests detected  a high  potential  for hybridisation  that  is directly  linked  to 
pheromone  signalling  as  known  from  intraspecies  sex.  Although  the  PR  system  seems  to  be  optimised  for 
















The  pheromone  receptors  HPR1  and  HPR2  confer  female  fertility  in  their  cognate  mating  types.  Neither 
pheromone precursor genes nor pheromone  receptor genes of H.  jecorina were  transcribed  in a strictly mating 
type dependent manner, but showed enhanced expression  levels  in the cognate mating type. Transcripts of the 
pheromone precursor genes  respond  to  the presence of a mating partner.  In  the  female  sterile T.  reesei  strain 
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oomycete  Albugo  laibachii.  Comparisons  with  other  oomycete  plant  pathogens  revealed  independent  loss  of 
biosynthetic  pathways  while  other  proteins  like  HSP90  show  an  unexpected  expansion.  Biotrophic  organisms 





proteomics  and  cytological  approaches  to  dissect  the  haustorial  interface  and  revealed  the  accumulation  of  a 
HSP90 subclass within the extrahaustorial matrix. 
 
We  hypothesize  that  evolution  of  biotrophy  involves  a  series  of  steps:  step  1,  involving  progressively  more 
effectors to suppress defence that might evolve from conserved proteins step 2, attenuated activation of defence 
by  reduction  in  the  inventory of  cell wall hydrolyzing enzymes,  resulting  in,  step 3, weak  selection  to maintain 






































oomycete  Albugo  laibachii.  Comparisons  with  other  oomycete  plant  pathogens  revealed  independent  loss  of 
biosynthetic  pathways  while  other  proteins  like  HSP90  show  an  unexpected  expansion.  Biotrophic  organisms 





proteomics  and  cytological  approaches  to  dissect  the  haustorial  interface  and  revealed  the  accumulation  of  a 
HSP90 subclass within the extrahaustorial matrix. 
 
We  hypothesize  that  evolution  of  biotrophy  involves  a  series  of  steps:  step  1,  involving  progressively  more 
effectors to suppress defence that might evolve from conserved proteins step 2, attenuated activation of defence 
by  reduction  in  the  inventory of  cell wall hydrolyzing enzymes,  resulting  in,  step 3, weak  selection  to maintain 




: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 









A  more  thorough  understanding  of  the  causative  relationship  between  genotype  and  phenotype  is  of  great 
interest to many fields of biology.    In the  interests of  improving our understanding of this relationship, we have 
pursuing  several  lines  of  research  that  have  revealed  specific  phenotypic  consequences  resulting  from  natural 
genetic  variation  and  divergence  in  the  wild  yeast  Saccharomyces  paradoxus.   In  one  study,  we  use  gene 
expression and population genetics tests to investigate the effects of natural selection on a group of co‐regulated 
membrane protein genes  in a European population of  S. paradoxus.  We provide evidence  for expression  level 
divergence  of  these membrane  protein  genes  relative  to  other  Saccharomyces  species,  and  suggest  that  this 
divergence  has  been  partially  driven  by  the  heightened  selective  pressures  that we  find  to  be  acting  on  the 
promoters of these genes.  In a second study, we investigate the genetic variants that underlie the invasive growth 
and flocculant phenotypes that are displayed by several members of this same S. paradoxus population.  We find 
that  these phenotypes are driven by distinct genetic variants  that have arisen  independently  in  several  isolates 










Fungal  genomes  evolve  very  rapidly  through  the  acquisition of  foreign  genes, hybridization  events  and  ectopic 
recombination during meiosis. One of  the most striking aspects of genomic diversity  in  fungi  is  the presence of 
accessory  chromosomes  (also  termed  supernumerary  or  dispensable).  Accessory  chromosomes  are  defined  as 
chromosomes that are specific to a subset of  isolates  from one species. Accessory chromosomes were  found to 
follow separate evolutionary trajectories due to horizontal transfer and extensive rearrangements during meiosis. 
A growing number of pathogenic fungi are recognized to carry accessory chromosomes and harbor genes involved 
in virulence on  these chromosomes. The epidemic  threat of an emerging pathogen may, hence, depend on  the 
evolutionary  dynamics  of  its  accessory  chromosomes.  To  better  understand  these  processes,  we  studied 
Mycosphaerella graminicola, a major  leaf pathogen of wheat harboring the highest known number of accessory 
chromosomes.  We  performed  whole‐genome  resequencing  of  a  M.  graminicola  population  to  identify 
polymorphisms among the eight known accessory chromosomes. All accessory chromosomes showed significant 
length  variation  due  to  large  segmental  deletions,  including  complete  absence  of  certain  chromosomes. 
Furthermore, we performed PCR assays at <100kb intervals along the chromosomes to assess presence‐absence of 
chromosomal segments  in a global collection. We found population‐specific patterns  in segmental deletions and 
differences  in  frequencies  of  accessory  chromosomes  among  populations.  We  extended  the  genome  re‐
sequencing  and  PCR  assays  to  progeny  from  several  controlled  crosses  and  found  that meiosis  generated  a 


















Lentinula edodes, Shiitake mushroom,  is one of  the most  important cultivated mushrooms and wood‐degrading 
fungi. We  have  been  performing  genomic  analyses  of  the  L.  edodes monokaryon  L54A.  The  L54  genome was 
sequenced  using  Roche  454  and  ABI  SOLiD  sequencing  platforms.  There  are  13,382  predicted  protein‐coding 
genes. We  constructed  a  high‐density  genetic  linkage map  using  the  high‐quality  genetic  variations  among  a 
mapping population of haploid basidiospores of dikaryon L54. For computational analysis of mushroom genomes, 
we  compiled  the genome  sequences of  L. edodes and other  fungi  into a mushroom genome analysis platform. 
Comparative mushroom genomic analyses  revealed  conserved genes  in mushroom genomes,  including putative 
regulators, protein‐binding proteins and transcription factors. BTB, Fbox, paracaspase and RING domain proteins 
expanded in mushroom‐forming basidiomcyetes. The unique composition of plant biomass‐degrading enzymes in 
L.  edodes  genome  was  revealed.  There  are  both  laccases  and  peroxidases  for  lignin  degradation.  Multiple 
polysaccharide‐degradation  enzyme  families  also  expanded,  including  glycoside hydrolase  families which  target 














Fusarium  pseudograminearum  is  a  pathogen widely  associated with  crown  rot  in wheat  and  barley. We  have 
sequenced  the genome of an F. pseudograminearum  isolate using paired‐end short read  technology at 180  fold 





of glume blotch disease, but not  in any other  fungal genome, with  the next  closest matches all  from bacteria. 
Deletion of  this  gene  from  F. pseudograminearum  resulted  in  a  reduction  in  virulence on barley  and  virulence 
could  be  restored  by  expression  of  the wild  type  coding  sequence,  indicating  this  is  a  novel  virulence  gene. 
Population surveys suggest the gene has been present in both F. pseudograminearum and Phaeosphaeria lineages 
for  a  long  time  and most  probably  was  independently  acquired  by  both  species,  possibly  from  bacteria.  Its 
presence  in  these  two otherwise unrelated pathogens  suggests a  role  for  this gene  in a  common pathogenesis 




: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 








Telomeres  are  complex  nucleoprotein  structures  found  at  chromosome ends  and  essential  for  their  physical 
integrity. Telomeres are formed by a species‐specific number of repetitions of a conserved sequence unit, a distal 
domain  containing  tandem  repeated motifs  and  a  proximal  domain  containing  less  repeated  sequences  and 










Pleurotus  ostreatus  as  a  reference,  revealed that  seven  of  the  12  P.  ostreatus  chromosomes  harboured  gene 
models  also  found  in  the  subtelomeric  regions of other basidiomycetes, the  subtelomeric  chromosome  regions 
were statistically enriched in specific gene sets, and  that a mosaic of modules of subtelomeric genes described in 
other basidiomycetes was identified at P. ostreatus chromosome 4. These facts suggest that the ecologic niche of a 









Cochliobolus  is  a  species‐rich  genus  of  taxa  that  have  caused  devastating  losses  to  US  agriculture.  The 
superpathogens,  Cochliobolus  heterostrophus  (host/corn),  Cochliobolus  carbonum  (corn),  Cochliobolus  victoriae 
(oats),  Cochliobolus  sativus  (cereals),  and  Cochliobolus  miyabeanus  (rice),  form  a  tight  phylogenetic  group, 
suggesting a progenitor gave  rise, over a  short period,  to  this  series of distinct biotypes, each distinguished by 
unique  pathogenic  capability  to  particular  plants.   Working  with  the  Joint  Genome  Institute  and  its  Fungal 




selective  toxins  (HSTs),  the  calling‐card  of  Dothideomycete  necrotrophs,  known  to  confer  hypervirulence  on 
















Repeat‐induced  point  mutation  (RIP)  and  premeiotic  recombination  affect  gene‐sized  duplications  in  many 
filamentous fungi. RIP causes G:C to T:A transition mutations while premeiotic recombination can result in loss of 
repeated DNA  segments  (J. Galagan  and  E.  Selker,  2004).  Both  processes  occur  after  fertilization  but  prior  to 
meiosis  and  can  be  very  efficient,  in  some  cases mutating  and/or deleting  the  duplication  in  essentially  every 
nucleus. At least in Neurospora crassa, RIP has countered the expansion of gene and transposon families (E. Selker, 
1990), suggesting that genome streamlining and protection from transposition events may yield long‐term benefits 
to  Neurospora  populations.  We  employ  genetic  approaches  to  elucidate  the  mechanism  of  premeiotic 
recombination and RIP. Here we report the successful identification of semi‐dominant mutations that affect both 



















Covalently  cross‐linked  β‐1,3‐glucan  and  chitin  are  the  most  prominent  and  morphogenetically  relevant 
carbohydrate polymers of fungal cell walls. In most filamentous fungi several chitin synthases, but only a single β‐
1,3‐glucan synthase contribute to forming the glucan‐chitin core. While the role of individual chitin synthase genes 
in  pathogenic  development  has  been  analyzed  in  several  plant  pathogenic  fungi,  functional  analyses  of  β‐1,3‐
glucan synthase genes, encoding the catalytic subunit of the β‐1,3‐glucan synthase complex, is lacking. 
 
We  investigated the role of the β‐1,3‐glucan synthase gene  (GLS1)  in  infection structures of the maize pathogen 
Colletotrichum graminicola. Infection assays with a GLS1:eGFP replacement strain, in combination with aniline blue 
fluorochrome‐staining,  showed  that  massive  β‐1,3‐glucan  synthesis  occurs  in  conidia,  appressoria  and 
necrotrophic  hyphae,  but,  surprisingly,  not  in  biotrophic  hyphae.  As  targeted  deletion  of GLS1 was  lethal, we 
employed RNA  interference  (RNAi)  to generate  transformants gradually differing  in GLS1  transcript abundance. 
Appressoria of RNAi strains had  reduced  turgor pressure, elastic,  inefficiently melanized cell walls, and many of 
these  infection  cells exploded  spontaneously. Due  to  loss of appressorial adhesion, penetration of  intact maize 
leaves did not occur and normally shaped biotrophic primary hyphae  formed on  the maize cuticle.  In wounded 
leaves, only necrotrophic hyphae were found, as indicated by strains carrying biotrophy‐ and necrotrophy‐specific 
promoters controlling expression of eGFP. Necrotrophic hyphae  formed by RNAi  strains  in  the host  tissue were 
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To cause disease, M. oryzae sequentially  invades  living rice cells using  intracellular  invasive hyphae  (IH) that are 
enclosed  in  host‐derived  extrainvasive‐hyphal membrane.  In  each  subsequently  colonized  host  cell,  IH  initially 
grow as filamentous hyphae and then switch  into pseudohyphal‐like bulbous hyphae that proliferate throughout 
the  host  cell.  Fluorescently‐labeled  avirulence  effectors  are  secreted  from  the  fungus  and  accumulate  in  the 
biotrophic  interfacial  complex  (BIC),  which  forms  at  the  filamentous  IH  tip  and  remains  beside  the  first 






where  the  IH  crossed  the  rice  cell wall  into  neighboring  cells.  This  talk will  focus on  current understanding of 











Downy mildews are obligate biotrophic pathogens belonging  to  the oomycetes.   Each downy mildew  species  is 
highly  specialized  on  a  particular  host  plant  with  which  it  has  strongly  co‐evolved.  This  is  evident  from  the 
secretomes of  these oomycetes  that  contain numerous  species‐specific proteins, many of which  are  candidate 
effector proteins  that  could  interfere with plant  life  in order  to  create a  favourable environment  for pathogen 
infection.  We  are  studying  effectors  of  the  Arabidopsis  downy  mildew  Hyaloperonospora  arabidopsidis,  in 
particular apoplastic effectors that act extracellularly in plant tissue and RXLR effectors that are host‐translocated 
and  therefore have  their presumed activity  inside plant  cells. We will  report on  the progress of  the analysis of 
apoplastic effectors belonging to the group of necrosis‐ and ethylene‐inducing proteins and glucose‐6 phosphate 
epimerases,  and  on  the  immune‐suppressive  activity  of  RXLR  effectors.  The  mode‐of‐action  of  several  RXLR 






: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 











animals. During  infection, oomycetes translocate effector proteins  into host cells, where they  interfere with host 
defence  responses.  For  several  oomycete  effectors  (e.g.  the  RxLR‐effectors)  it  has  been  shown  that  their  N‐
terminal polypeptides are important for delivery into the host. We found that the N‐terminus of the putative RxLR‐
like  effector  SpHtp1  from  the  fish  pathogen  Saprolegnia  parasitica  shows  host  cell  specific  translocation.  The 
translocation  process  can  be  blocked  by  enzymatic  desulfation  of  cell  surface  proteins,  by  sulfotransferase 
inhibitors and antibodies specifically recognising tyrosine‐O‐sulphate. The quantitative analysis of these inhibitory 
effects  suggests  that  the uptake process  for SpHtp1  requires binding  to  tyrosine‐O‐sulfate modified cell  surface 















Protein N‐glycosylation  consists  in  the  addition  of  an  oligosaccharide  core  of  acetilglucosemines,  glucoses  and 
mannoses  to  the  nascent  N‐glycoproteins  in  the  Endoplasmic  Reticulum  (ER).  Later,  N‐glycoproteins  undergo 
maturation  processes  catalysed  by  two  glucosidases  and  three  mannosidases,  which  remove  specific  sugar 
residues. The  α‐glucosidase  II has been previously described  as  required  for  virulence  in  the  corn  smut  fungus 
Ustilago maydis  (Schirawsky, et al., 2005). Here, we characterize the role of the α‐glucosidase  I, β‐glucosidase  II 
and  α‐mannosidase  during  the  pathogenic  development  of  U.  maydis  by  using  genetic  and  biochemical 
approaches.  Interestingly, we  have  observed  that  the maturation  of  glucoses  but  not mannoses  is  crucial  for 
virulence. Using a 2D‐DIGE proteomic screening to  identify putative substrates of α‐glucosidase I, we have found 
that  the  protein  disulfide  isomerase  Pdi1,  a  calnexin  partner  at  the  ER  quality  control  system,  has  a  different 























The powdery mildew  fungus Blumeria graminis  is one of  the most significant pathogens of cereal crops.   In  this 
obligate biotroph haustoria are  responsible  for nutrient uptake and are hypothesized  to deliver effectors which 
modulate disease development. We selected a panel of fifty Blumeria Candidate Effector proteins (BECs) focussing 
on small proteins detected specifically in haustoria and predicted to be secreted. We then screened them to detect 
effector  action  by  Host‐Induced  Gene  Silencing  on  barley.  This  uses  a  transient  assay  system  based  on 
bombardment of epidermal cells with RNAi constructs. Seven out of the fifty BECs caused a significant effect in the 
reduction  in  the percentage of conidia capable of  forming haustorium. The  strongest effects were obtained  for 
BEC1011 and BEC1054, two related genes that are part of a small gene family. Complementation analysis of these 
two  effectors  by  transient  over‐expression  of  synthetic  homologs  resistant  to  RNAi  demonstrated  no  cross‐
silencing. BEC1011 appeared to  interfere with host cell death. Three BECs, BEC1005, BEC1054 and BEC1019 had 
domains reminiscent of a glucosidase, an RNAse and a protease, respectively. We are currently  testing whether 


















the  first  direct  evidence  of  an  increase  in  energy  production  in  response  to  a  pathogen  effector.  To  further 
understand  the host  response  to SnToxA at  the  secondary metabolism  level,  samples were also analysed using 








: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 







In  the  tomato  pathogen  F.  oxysporum  f.  sp.  lycopersici, most  known  effector  genes  reside  on  a  pathogenicity 
chromosome that can be exchanged between strains through horizontal transfer. As a result, this fungus has sub‐
genomes  with  different  evolutionary  histories:  the  conserved  core  genome  and  the  mobile  ‘extra’  genome. 
Interestingly, expression of  the effectors on  the mobile genome  requires Sge1, a conserved  transcription  factor 
encoded  in  the  core  genome. Also,  a  transcription  factor  on  the mobile  chromosome,  Ftf1,  is  associated with 
pathogenicity  (de  Vega‐Bartol  et  al.  2011).  Random  insertion  of  an  effector‐promoter  GFP  reporter  construct 
revealed  that  the position  in  the genome has a  strong  influence on  the  level of expression. Furthermore,  in all 
transformants tested, expression could no longer be induced, but was constitutive. To discover how Sge1 and Ftf1 
control  gene expression  from  the  core  genome  and  the mobile  chromosome(s),  their  targets will be  identified 
using ChIPseq: sequencing of DNA fragments to which Sge1 binds and RNAseq: in depth‐sequencing of transcripts, 











The Neurospora  crassa TOB  complex  (topogenesis  of  beta‐barrel  proteins),  also  known  as  the  SAM  complex 
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We have  further  followed up on  the evolutionary question of mitochondrial origins using both mt genome data 
and nuclear genes of mt origin ‐ by rooting of the eukaryotic tree and identification of the closest extant bacterial 
















The dynamic behaviour of mitochondria, which  includes movements of  the organelles within  the cell as well as 
opposing  fusion  and  fission  processes,  is  tightly  controlled  by  a  set  of  proteins. Among  these,  large Dynamin‐
related GTPases and several proteases in addition to other factors play key roles in this control. Previously, it was 
shown  that  reduced  mitochondrial  fission  leads  to  a  network‐like  morphology,  decreased  sensitivity  for  the 
induction of apoptosis and a  remarkable extension of both  replicative and  chronological  lifespan  in one of  the 
most  important model  systems  for biological  ageing,  Saccharomyces  cerevisiae. On  the other hand, promoting 
mitochondrial  fission  by  deleting  the  fusion  gene Mgm1  leads  to  a  striking  reduction  of  both  replicative  and 
chronological  lifespan with  a  substantial  increase  of  sensitivity  to  apoptosis  elicitation  via  the  reactive  oxygen 
species hydrogen peroxide.  It has been shown  that Mgm1p  is proteolytically cleaved by  the  rhomboid protease 
Pcp1p to yield a large and a small isoform of Mgm1p which are both required for efficient fusion of mitochondria. 
To investigate the importance of this process on mitochondrial functionality and ageing we analysed Pcp1 deletion 






















organelles upon  cell division,  for  cellular differentiation,  and  for  apoptosis. As  the machinery of mitochondrial 
biogenesis  and  inheritance  has  been  highly  conserved  during  evolution,  it  can  be  studied  in  simple  model 




















(QC)  pathways  has  evolved  to  meet  this  necessity.  Protein  QC  in  mitochondria  is  accomplished  by  several 
proteases located in the intermembrane space, the inner membrane (IM) and the mitochondrial matrix (MM). 
 
Here, we present recent  findings regarding  the biological role of  the  i‐AAA protease,  located  in  the  IM, and  the 
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resistance  to drought and pathogen  infections.  Several qualitative, quantitative and  semi‐quantitative  tools are 
currently in use to estimate biomass and species diversity of AMF associated with soil and roots. Among them, the 
use of  real‐time PCR  techniques has been validated  in  several  systems,  in vitro,  in  the greenhouse and  in  field 
samples, with various degrees of  success. The  recent  sequencing of  the  first mitochondrial genome of an AMF 
species, Glomus  intraradices, has provided a new  toolbox  to be used among others,  for AMF  identification and 
quantification purposes. Herein we present the mitochondrial gene nad1 as a candidate molecular marker for the 
estimation of AMF biomass in the soil and roots. We analysed the sequence polymorphisms associated with nad1 
in  a  panel  of  reference Glomus  species. We  used  a Glomus‐specific  region within  the  nad1  gene  to  design  a 
TaqMan tool for the quantification of several species of Glomus in environmental soil samples. We present data on 














The mitochondrial  (mt)  genome of  the wood‐decaying, white  rot  saprobic basidiomycete Phlebia  radiata is  the 
largest in fungi, 156 kb in size, sequenced so far. The mt genome of P. radiata is a single circular dsDNA molecule 
with average GC content of 31.1 %, and reveals several novel features such as a 6 kb duplication‐inversion region 
containing several parallel, anticlockwise orientated open  reading  frames  (ORFs). The exceptionally  large size of 
the mt genome  is explained by frequent splicing of the conserved genes with  long  introns  (0.5‐3 kb  in size), the 
presence of additional unknown ORFs, existence of the large duplication‐inversion region, and most of all, due to 
long  stretches  carrying  repetitive  sequence  elements  with  variant  motifs.  A  few  of  the  repetitive  elements 
containing regions indicate transposable, plasmid or viral origin. The mt genome contains the 14 conserved genes 
coding for essential proteins participating electron transfer and oxidative phosphorylation, the SSU and LSU rRNA 
genes,  a  gene  for  ribosomal  protein  subunit  3,  and  28  tRNA  genes,  of which  11  are  anticlockwise  orientated. 
Phylogeny of the 14 protein coding sequences confirms current fungal taxonomy. Over 50 homing endonucleases 
of  LAGLIDADGD  and GYI‐YIG  types  are  recognized within  the  long  introns  splicing most of  the 14  essential mt 
protein  coding  genes,  except  for atp6 and nad2 genes.  The  repetitive  stretches,  duplication‐inversion  and  high 
amount of  intron‐homing endonucleases are features pointing to exceptional genetic flexibility and allowance of 


























encoding  for  the small and  the  large subunit rRNAs,  27 tRNAs, 11 genes encoding subunits of respiratory chain 
complexes, 2 ATP synthase subunits, 5 hypothetical proteins,  6  intronic proteins  including the ribosomal protein 
rps3. In phylogenetic analyses using amino acid sequences of the proteins involved in respiratory chain complexes 





Conclusion: Phylogenetic analyses of  fungal mitochondrial genomes  confirmed  that M. mycetomatis belongs  to 











A  phosphorelay  system  coupled  to  a MAP  kinase module  is  involved  in  sensing  and processing  environmental 
signals in Fungi. In Aspergillus nidulans, response regulator (RR) SskA transmits oxidative stress signals to the stress 
MAPK (SAPK) SakA, which in turns physically interacts with ATF/CREB transcription factor AtfA in the nucleus. This 
defines  a  general  stress‐signalling  pathway, which  plays  differential  roles  in  oxidative  stress  responses  during 
growth and development. AtfA  is needed for the expression of several genes, the conidial accumulation of SakA 
and  the  viability  of  conidia.  Furthermore,  SakA  is  active  (phosphorylated)  in  asexual  spores,  remaining 
phosphorylated in dormant conidia and becoming dephosphorylated during germination. SakA phosphorylation in 
spores  depends  on  certain  (SskA)  but  not  other  (SrrA  and  NikA)  components  of  the  phosphorelay  system. 
Constitutive  phosphorylation  of  SakA  prevents  both,  germ  tube  formation  and  nuclear  division.  Similarly, 
Neurospora  crassa SakA orthologue OS‐2  is phosphorylated  in  intact  conidia and gets dephosphorylated during 
germination. We propose  that SAPK phosphorylation  is a conserved mechanism  to regulate  transitions between 
non‐growing  (spore) and growing  (mycelia)  states. The Aspergilli  contain a  second SAPK  called MpkC. Although 
mpkC mutants are not sensitive to oxidative or osmotic stress, they produce more spores that the wild type strain, 
suggesting  that  SakA  and MpkC  regulate  processes  related  to  the  production  and  germination  of  spores.  In 
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germination. We propose  that SAPK phosphorylation  is a conserved mechanism  to regulate  transitions between 
non‐growing  (spore) and growing  (mycelia)  states. The Aspergilli  contain a  second SAPK  called MpkC. Although 
mpkC mutants are not sensitive to oxidative or osmotic stress, they produce more spores that the wild type strain, 
suggesting  that  SakA  and MpkC  regulate  processes  related  to  the  production  and  germination  of  spores.  In 



















mechanisms  against pathogens. One  good  example  is  the oxidative burst, within which plants  rapidly produce 
large amounts of ROS as the first defense reaction towards pathogen attacks. NADPH oxidases (Nox) are the most 






























Regulated production of  reactive oxygen  species by NADPH oxidases  (NoxA, NoxB)  in Fusarium graminearum  is 
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Leaf  spotting  is a  common  symptom  in barley observed  in particular  since  the  late 1980s. The phenomenon  is 
frequently associated with a physiologic reaction of the host plant to abiotic stresses like changes in temperature 
and  radiation  involving Reactive Oxygen Species  (ROS). The  frequent occurrence  in past years  seems  related  to 












The current  investigations quantify Rubellins  through HPLC and compare  it  to  the occurrence of  symptoms and 









Reactive oxygen species  (ROS)  like superoxide or hydrogen peroxide are central components of  the  'free radical 
theory of aging'. One major source for ROS in biological systems is their emergence as by‐product during electron 
transport  processes.  Fortunately,  various  pathways  to  deal  with  ROS‐induced  damage  have  evolved.  A  first 
protective mechanism  is  the  prevention  of  damage  by  effective  ROS  scavenging. One  central  ROS  scavenging 
enzyme  is  the  superoxide dismutase  (SOD)  converting  superoxide  into hydrogen peroxide. A number of  studies 
demonstrate  a  clear  impact of  this  enzyme  family on  lifespan. However,  in  the  fungal  aging model  Podospora 
anserina  the deletion of  all  three  Sod genes hardly  affects  lifespan. This  surprising dispensability of  SODs  in P. 
anserina is even more astonishing if considering that lack of PaSOD1, the cytosolic Cu/ZnSOD as well as of PaSOD3, 
the mitochondrial MnSOD  results  in paraquat  sensitivity. We provide data  suggesting a  'hormesis' effect of  low 
superoxide doses on lifespan. 
 
While  low ROS doses  seem  to be beneficial,  long‐term or higher  stress needs efficient degradation/recycling of 
damaged  components. We  therefore  recently  started  to  investigate  another  protective mechanism,  selective 
autophagy, which degrades and recycles damaged components. The selectivity of this process is determined by the 
cargo  receptor  interacting  with  ATG8,  an  ubiquitin‐like  protein  required  for  autophagosome  formation.  In 
filamentous fungi, there is only very little information available about cargo receptors. Thus, we used a two‐hybrid 


















Mitochondria  form  a  dynamic  reticular  network  that  is  maintained  by  balance  fusion  and  fission  events. 
Impairment  of  this  dynamic  behavior  is  associated with  a  number  of  neuropathies  such  as  optic  atrophy  and 
Parkinson’s  disease.  In  dysfunctional mitochondria  the  fusion machinery  become  inactivated  and,  as  fission  is 
maintained,  such  mitochondria  become  spatially  separated  from  the  intact  network.  By  that  mechanism 
dysfunctional mitochondria have been proposed to be targeted for selective degradation, by mitophagy, providing 
a  quality  control  system  for  mitochondria.  In  yeast  conflicting  results  concerning  the  role  of  mitochondrial 
dynamics in mitophagy were reported. We investigated the effects of altering mitochondrial fission and fusion on 
mitophagy using biochemical as well as  fluorescence based assays. Rapamycin  induced mitophagy depended on 
Atg11,  Atg20,  and  Atg24  confirming  that  a  selective  type  of  autophagy  was  induced.  Fragmentation  of 
mitochondria or inhibition of oxidative phosphorylation was not sufficient to trigger mitophagy. Neither expression 
of dominant‐negative variants of Dnm1, nor deletion of  the  fission  factors Dnm1, Fis1, Mdv1, or Caf4  impaired 
mitophagy.  Instead, we  found  that  reduced mitophagy  initially observed  in a fis1 mutant was not due  to  the 
absence of Fis1 but  rather due  to a secondary mutation  in WHI2, encoding a  factor  reported  to  function  in  the 
general  stress  response  and  the  Ras/PKA  signaling  pathway. We  propose  that mitochondrial  fission  is  not  a 













critical  step  in  necrotrophic  development  is  fast  killing  of  the  host  cells.  Previous  studies  have  shown  that  B. 
cinerea promotes  apoptotic  cell death  in  infected plants,  thereby promoting  lesion  spreading. How  the  fungus 
survives the  first encounter with  living plant tissue remained unclear. Here we report on the characterization of 





protein  from  B.  cinerea  and  determined  its  role  in  apoptosis  and  pathogenicity.  Knockout  or  over  expression 
strains of BcBIR1  revealed  that BcBir1 has antiapoptotic activity. We  found  that  the  fungus undergoes massive 
programmed cell death during early stages of infection, but then fully recovers upon transition to second phase of 
infection.  Further  studies  using  the  fungal mutants  in  combination with mutant Arabidopsis  lines  showed  that 
virulence was  fully  correlated with  ability  of  the  fungus  to  cope with  plant‐induced  PCD.  Time  lapse  analysis 
showed that the reduced pathogenicity of the Bcbir1 mutant was due to slow development in the initial infection 
phase, whereas there was no change in development of the mutant during the second infection phase. A model of 






: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 












cell death.  FOH  is  also  able  to  activate  several markers of endoplasmic  reticulum  (ER)  stress  and  the unfolded 
protein response (UPR). Our results suggest an intense cross‐talk between PkcA and the UPR during FOH‐induced 

















nidulans  it  involves  six dedicated proteins, PalA, PalB, PalC, PalF, PalH  and PalI, which mediate  the proteolytic 




and PalH‐dependent manner;  three other Pal proteins  are ESCRT‐III  associates,  and  thus  they were  considered 
potentially endosomal. These are the Vps32‐interactors PalA and PalC and the Vps24‐interactor calpain‐like PalB. 
Therefore previous models  speculated  that  intracellular  traffic would mediate  the  connection between plasma 
membrane‐ and endosomal membrane‐associated complexes. 
We studied by  in vivo microscopy  the subcellular  localization at which signalling  takes place after activating  the 
pathway by shifting ambient pH to alkalinity. Rather than localising to endosomes, Vps32 interactors PalA and PalC 
oscillate at  the plasma membrane,  transiently  co‐localising  to alkaline pH‐induced  cortical  structures  in a PalH‐
dependent manner. Notably,  the  assembly of  this  cortical  structures  is Vps23  (ESCRT‐I)‐  and Vps32  (ESCRT‐III)‐
dependent  but  Vps27  (ESCRT‐0)‐independent.  These  cortical  structures  are  dramatically  more  stable  under 
conditions  leading  to Vps4 deficiency,  indicating  that  their half‐life depends on ESCRT‐III disassembly. Pull‐down 
studies demonstrated that Vps23  interacts strongly with the PalF arrestin. Notably Vps23 co‐immunoprecipitates 




As  PalC  recruitment  is  PalA‐independent  and  PalA  recruitment  is  PalC‐dependent  but  PalB‐independent,  these 
data complete the participation order of Pal proteins in the pathway. Importantly, they strongly support a model in 
which  pH  signalling  takes  place  in  ESCRT‐containing,  plasma  membrane‐associated,  rather  than  endosome‐
associated, signalling complexes. 
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In  plant  pathogenic  fungi,  contact  with  the  host  triggers  a  developmental  and  metabolic  transition  towards 
infectious growth. We are  interested  in  the environmental and host‐derived  stimuli and  cellular pathways  that 
regulate  infectious growth  in Fusarium oxysporum, a soilborne pathogen causing vascular wilt disease on a wide 
range of plant  species and opportunistic  infections  in  immunocompromised humans. One of  the key players  in 
plant pathogenicity  is Fmk1, a conserved mitogen‐activated protein kinase (MAPK) that  is essential for  infection‐
related processes such as chemotropism, root adhesion, penetration and invasive growth. Most Fmk1‐dependent 
virulence functions require the homeodomain transcription factor Ste12, and are repressed in the presence of the 
preferred  nitrogen  source  ammonium  through  a mechanism  that  requires  the  transporter MepB  and  the  bZIP 
factor  MeaB.  Repression  of  invasive  growth  by  ammonium  also  occurs  in Magnaporthe  oryzaeand Fusarium 
graminearum, suggesting that this mechanism is conserved in biologically divergent plant pathogens. Recent data 
suggest that ammonium repression is mediated by a shift in extracellular pH, which results in rapid changes in the 








Germinating vegetative spores of  the  filamentous  fungus Neurospora crassa mutually attract and grow  towards 
each other and eventually fuse. Earlier studies  identified the SO protein and the MAP kinase MAK‐2 as essential 
players  for  this  chemotropic  interaction.  Both  proteins  show  dynamic  recruitment  to  the  tips  of  opposing 
germlings and concentrate at the fusion point once the two cells get  into physical contact (Fleissner et al, 2009). 
Our  analysis of  the  subcellular  localization of  the upstream  kinases of MAK‐2  suggest  similar dynamics  for  the 
MAPKK STE‐7. Colocalization experiments were performed using heterokaryons expressing ste‐7‐gfp and mak‐2‐
cherry  constructs. Analysis of  the  subcellular  localization of  the MAPKKK NRC‐1  indicate a  concentration of  the 
kinase at the fusion point after the fusion cells established physical contact. 
To  test  if  the  dynamic  localization  of MAK‐2  is  essential  for  chemotropic  growth,  we  artificially  tethered  it 
permanently  to  the plasma membrane  via  a  farnesyl  anchor.  Expression of  the  respective  constructs does not 

























on  different media  (e.g.  different  C‐  and  N‐sources,  various  stresses),  different  conditions  (temperature,  pH), 
sexual  and  vegetative  reproduction,  cAMP  production,  lipase  acitivity,  virulence  towards  wheat,  and 




These  four mutants were also  reduced  in DON‐production, which might explain  the  reduced virulence  towards 














Here, we  report  that mutants  affected  in  the biosynthesis of ergosterol,  a major  constituent of  the  fungal  cell 
membrane, show distinct defects during germling fusion. Deletion of erg‐2, which encodes an enzyme mediating 
the  last step  in  the pathway, strongly  impairs both  tropic  interactions and cell  fusion.  Interestingly, both MAK‐2 
and SO mislocalize at the tips of  interacting Δerg‐2 germlings.  In contrast, the absence of ERG‐10a and ERG‐10b, 




the presence of  two double bonds  in  the  sterol  side  chain provokes  Δerg‐2‐like deficiencies,  the  absence of  a 
double bond in the sterol ring system causes ΔPrm1‐like defects. 
These  data  suggest  that  specific  structural  features  of  sterols  differentially  affect  membrane  properties  and 
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their effect on  fungal osmosensing systems has been shown  in many studies,  their modes‐of‐action still  remain 
unclear.  Laboratory‐ or  field‐mutants of  fungi  resistant  to either or both  fungicide categories generally harbour 
point mutations  in  the  sensor  histidine  kinase  of  the  osmotic  signal  transduction  cascade. We  compared  the 
mechanisms  of  resistance  to  the  dicarboximide  iprodione  and  to  pyrrolnitrin,  a  structural  analogue  of 
phenylpyrroles,  in  Botrytis  cinerea.  Pyrrolnitrin‐induced mutants  and  iprodione‐induced mutants  of  B.  cinerea 
were produced in vitro. For the pyrrolnitrin‐induced mutants, high level of resistance to pyrrolnitrin was associated 
with a high  level of  resistance  to  iprodione.  For  the  iprodione‐induced mutants,  the high  level of  resistance  to 
iprodione generated variable levels of resistance to pyrrolnitrin and phenylpyrroles. All selected mutants showed 
hypersensitivity  to  high  osmolarity  and  regardless  of  their  resistance  levels  to  phenylpyrroles,  they  showed 
strongly  reduced  fitness  parameters  (sporulation, mycelial  growth,  aggressiveness  on  plants)  compared  to  the 
parental  phenotypes.  The  sequences  of  the  osmosensing  class  III  histidine  kinase  encoding  gene  bos1  showed 
different mutations  in  both  types  of mutants.  All  of  them  affected  the HAMP‐domains  of  the  histidine‐kinase 
showing that each of the six HAMP domains is important for signal‐transduction. Structure modelling of the HAMP 
domains  revealed  that  the  replacements of hydrophobic  residues within  the HAMP domains generally affected 










dependent on  cAMP‐dependent  signaling, whereas  for germination of conidia on hydrophobic  surfaces without 
nutrients, an  intact Ste11‐Ste7‐Bmp1 MAP kinase cascade  is required. We have performed transcriptome studies 
to follow gene expression changes during germination and differentiation of Botrytis cinerea wild type conidia and 
deletion mutants  strains.  The  results  showed  that  in  general  the  greatest  changes  of  gene  expression  occur 
between  0  and  1  hour  (before  germ  tube  emergence).  The  genes  that  were  specifically  upregulated  during 
germination  (1‐4  h.p.i.), were  found  to  be  enriched  in  genes  encoding  secreted  proteins,  indicating  a  strong 
























Thus,  there  is a great  interest  to develop novel protein expression platforms.  In  this project we establish a new 
expression  system using  the basidiomycete  fungus Ustilago maydis. This eukaryotic microorganism  is  very well 
suited  for genetic, biochemical, genome‐wide as well as proteome‐wide approaches. During  filamentous growth 
microtubule‐dependent mRNA transport plays a crucial role. The RNA‐binding protein Rrm4 is responsible for long‐
distance mRNA  transport and essential  for  the efficient  secretion of  the endochitinase Cts1. With  fusions of  β‐
glucuronidase and Cts1 we demonstrated,  that Cts1 can mediate  the export of active heterologous proteins.  β‐
glucuronidase is inactivated by N‐glycosylation during conventional secretion. Using this enzyme as a reporter our 
data reveal that Cts1 is secreted via an unconventional secretion process avoiding N‐glycosylation. In addition, the 
lack  of  a  canonical  N‐terminal  secretory  signal  peptide  in  Cts1  was  confirmed  by  analysis  of  truncated  Cts1 
variants.  Circumventing  N‐glycosylation  can  be  beneficial  in  various  applications,  for  example  to  prevent 
undesirable  immune  responses  in medical applications. As a proof‐of‐principle we  successfully expressed codon 















Therefore, we developed strategies  to  increase GA yields by directed genetic modifications of genes  involved  in 
primary  and  secondary metabolism.  Thus,  overexpression  of  the  first  GA  specific  gene  Ggs2  (geranylgeranyl‐
pyrophosphate synthase 2), was performed. In addition, the negative feedback regulation of the key enzyme of the 
mevalonate  pathway,  HmgR  (Hydroxy‐methyl‐glutaryl‐CoA  reductase),  has  been  circumvented  by  deleting  the 
regulatory domains. Overexpression of the truncated gene resulted  in higher GA yields. Furthermore, regulation 





function of  all polyketide  synthases  (PKSs)  and non‐ribosomal peptide  synthases  (NRPSs)  that  are  essential  for 
many  secondary metabolite  syntheses.  This modification  altered  the  GA  spectrum  and  resulted  in  higher  GA 
amounts. 
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Strain  RIB40  of  A.  oryzae  was  cultured  on  various  carbon  sources,  namely  cellohexaose,  mannohexaose, 
xylopentaose, arabinoheptaose, glucohexaose, glucosyl maltotriosyl maltotriose, galactosyl mannotriose, turanose 






non  classified proteins of A. oryzae, which  could prove  to be useful  tools  in  the wood biomass  separation and 
modification process. 
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The biosynthetic pathways  for  fungal secondary metabolites  (SMs) are currently  the  focus of a  large amount of 
efforts  to elucidate  the genetic basis of  the biosynthesis. Major drivers  for  this effort are  the  large potential of 
fungal  metabolites  as  bioactive  compound,  as  well  as  an  interest  in  utilizing  the  enzymes  for  synthetic 
biochemistry. 
 
In an effort  to alleviate  the  large amount of work  required  to  identify  the biosynthetic genes associated with a 


















The  Botrytis  species  complex  responsible  for  the  grey mold  disease  on multiple  crops  is  composed  of  several 
species. The major one is Botrytis cinerea, the second one was called Botrytis pseudocinera. Despite their genetic 
polymorphism both species cannot be morphologically distinguished. However  they differ  for  their sensitivity  to 
several fungicides, especially to the sterol biosynthesis  inhibitor fenhexamid. While B. Cinerea  is sensitive to this 
hydroxyanilide, but can acquire resistance through target site mutations, B. Pseudocinerea is a naturally resistant 




mutants  exhibit  increased  fenhexamid  sensitivity  and  decreased  fenhexamid metabolisation,  showing  that  the 





responsible  for  fenhexamid  resistance  in  B.  Speudocinerea  prior  to  establish  its  physiological  and  enzymatic 
functions. 
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The  functional  differences  among  the  members  of  multigene  families  can  be  analyzed  by  studying  their 





containing QTL chromosome VIII) strains, cultured  in submerged cultures  in the presence or  in the absence of a 
laccase inducer, and in solid fermentation. Our results revealed (1) the importance of measuring the amplification 
efficiency and of carefully selecting  the  internal standards  for  the  relative quantification of gene expression,  (2) 
that the Lacc2 and Lacc10 genes are the responsible of laccase induction in submerged cultures, (3) that these two 
genes  displayed  opposite  transcriptional  response  in  PC9  type  and  PC15  type  full‐sibs  strains,  suggesting  that 
laccase induction in submerged fermentation is linked to vegetative growth rate, (4) that the expression of these 















CFUs  is timely,  laborious and  limited to readily culturable microorganisms. Cultivation‐independent methods are 
available nowadays, but they mostly involve multiple incubation steps for assessment of the number of viable cells 
and  do not  discriminate  between  dead  or  live microorganisms. Here  a  novel method  is  presented,  capable  of 
specifically monitoring living fungal and yeast cells (and bacteria too) in a real‐time manner. 
 
The  assay  is  based  on  a  novel  viability  criterium,  the  ability  of  cells  to  maintain  a  neutral  pH  in  an  acidic 
environment. Therefore, we searched for probes that show a fluorescent signal in a neutral environment, and not 




have  succesfully  been  tested  on  Aspergillus  niger  and  A.  fumigatus,   Saccharomyces  cerevisiae,  and  Candida 
albicans. Based on these results it is expected that the RTV assay will work for other fungal species too. The RTV 















Insufficient accumulation  levels and  the  lack of efficient purification methods  constitute  two major bottlenecks 
hindering the recombinant protein production. Low yields are often seen in the cases where the host is distantly 
related  to  the organism  from which  the product  is derived. Microbial production  systems where  the product  is 
secreted  to  the medium  are  hampered  by  host  proteases, which  can  destroy  the  target  protein.  Secretion  in 
eukaryotic cells is finely tuned, and production is frequently limited by inefficient secretion of exogenous proteins. 
Microbial  intracellular  protein  production,  on  the  other  hand,  often  results  in  aggregation  of  the  denatured 
product  in  inclusion bodies,  from which  the active  conformation  is difficult  to  recover. Hydrophobins are  small 
amphipathic  proteins  ubiquitously  expressed  in  filamentous  fungi.  Hydrophobins  are  capable  of  altering  the 
hydrophobicity of  their  respective  fusion partner  to enable purification by  surfactant‐based aqueous  two‐phase 




from  the  host  proteolysis,  simultaneously  protecting  the  host  cell  from  toxic  effects  of massive  intracellular 












filamentous  fungi.  For  this  purpose  the  FLP/FRT  recombination  system  from  Saccharomyces  cerevisiae  was 
optimized for the penicillin producer Penicillium chrysogenum. In a first approach, we used a two‐step strategy to 
test the functionality of the system. Therefore we generated a nourseothricin resistance cassette flanked by FRT 
sequences  in  direct  repeat  orientation  (FRTnat1  cassette)  and  ectopically  integrated  this  construct  into  a  P. 
chrysogenum recipient strain.  In a second step a codon‐optimized Pcflp recombinase gene were transferred  into 
the  P.  chrysogenum  strain,  carrying  the  FRTnat1  cassette. We  observed  in  several  tested  transformants  the 
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a  utilized  substrate.  This  suggests  that  the  enzymes  that  are  secreted  by  different  zones  in  the  colony  are 




in  the  intermediate  and  central  zones  of  the  mycelium  when  compared  to  non‐treated  colonies.  Electron 
microscopy  indicated that this  is due to partial degradation of the cell wall. A total of 124 and 59 proteins were 
detected  in  the  medium  of  xylose  grown  colonies  that  had  or  had  not  been  treated  with  cycloheximide. 
Apparently,  a  major  part  of  the  proteins  are  associated  with  the  cell  walls  of A.  niger.  Taken  together, 
cycloheximide  can  be  used  to  obtain  a  (near)  complete  secretome  of A.  niger. Moreover,  the  total  amount  of 


















and  pectinases.  The  xylan‐backbone monomer D‐xylose  is  known  as  an  inducing  substance  for  the  coordinate 
expression of a high number of polysaccharide‐degrading enzymes. In this study a total number of 22 genes, which 
encode  enzymes  that  function  as  xylan  backbone‐degrading  enzymes,  accessory  enzymes,  cellulose‐degrading 
enzymes, or enzymes  involved  in  the pentose  catabolic pathway  in A. niger have been  investigated  concerning 
their response to  low (1 mM) and high (50 mM) D‐xylose concentrations. Notably, genes encoding enzymes that 
have similar function (e.g. xylan backbone‐degradation) respond in a similar way to different amounts of D‐xylose. 
Although  low  D‐xylose  concentrations  provoke  ‐  in  particular  for  hemicellulase‐encoding  genes  ‐  highest 
transcription response, transcript  formation  in presence of high amounts of D‐xylose was also observed.  It even 
turned  out  that  a  high  D‐xylose  concentration  is  favourable  for  certain  groups  of  genes.  Furthermore,  the 
repressing  influence  of  CreA  on  the  transcription  of  a  selection  of  these  genes  was  observed  on  D‐xylose, 



















Natural and  synthetic antimicrobial peptides  (AMPs) provide promising alternatives  for  the  control of microbial 
pathogens. PAF26  is a de novo‐designed hexapeptide, cationic tryptophan‐rich that has been shown to cross the 
plasma  membrane  and  be  fungicidal  against  pathogenic  fungi.  In  the  present  work,  the  mechanism  of 
internalization  of  PAF26  has  been  characterized  in  detail  using  the model  fungus  Neurospora  crassa.  PAF26 
possesses two well‐defined motifs: a N‐terminal cationic and a C‐terminal hydrophobic regions. We have shown 
how  these motifs  are  independently  responsible  during  the  three  steps  of  the  PAF26  action  involving  its:  (a) 
electrostatic  interaction with  cells,  (b)  cellular  internalization;  and  (c)  intracellular  toxicity.  Live‐cell  imaging  of 
fluorescently  labelled  PAF26  and  organelle  probes,  and  mutant  analyses  indicate  that  it  is  endocytically 
internalized at low fungicidal concentrations. PAF26 initially accumulated in vacuoles that expanded, and then was 
actively  transported  into  the  cytoplasm,  which  coincided  with  cell  death.  Deletion mutants  of  the  endocytic 
proteins  RVS‐161,  RVS‐167  and  RAB‐5  exhibited  reduced  rates  of  PAF26  internalization  and  fungicidal  activity. 
Pharmacological experiments with  live‐cell probes showed that PAF26  internalization and antifungal action were 
energy‐dependent, primarily actin‐mediated, disrupted  intracellular calcium homeostasis, and also  induced rapid 
plasma  membrane  depolarization.  PAF26  antifungal  activity  at  low  concentrations  was  shown  to  rely  on  its 
endocytic  internalization.  However  at  high  fungicidal  concentrations,  PAF26  internalization  was  energy‐














The  filamentous  fungus F.  fujikuroi  is known  to produce a variety of  structurally diverse  secondary metabolites 
such as  the plant hormones gibberellins which cause enormous economical  losses  in  trade of crops.  In order  to 
reduce  the  health  risk  of mycotoxins  in  food,  feed  and  biotechnologically  produced  gibberellin  preparations, 
identification  of mycotoxin  biosynthesis  genes  is  of  great  importance. The  recently  sequenced  genome  of  F. 




Since  now  only  the  hybrid  polyketide  synthase/nonribosomal  peptide  synthetase  (PKS/NRPS)  gene  from  the 
fusarin  C  cluster  in  F. venenatum  is  known. Here we  present  the  characterization  of  the  entire  fusarin  C  gene 
cluster in F. fujikuroi by generating deletion mutants of each single cluster gene including the PKS/NRPS‐encoding 
gene.  By  using  these mutants, we  are  identifying  the  intermediates  to  finally  unravel  the  entire  biosynthetic 
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Fungi  grow  on  a  great  variety  of  organic  and  anorganic  materials.  Usually  spore  adhesion  to  solid  surfaces 
comprises  the  first  step of colony establishment or biofilm  formation.  In  liquid culture, many  filamentous  fungi 
grow as hyphal aggregates or pellets, a process depending on cell‐to‐cell  interactions of  spores and/or hyphae. 






liquid  culture differs  significantly  in a pH dependent manner between wild  type and mutant. However,  further 
pellet formation and enzyme productivity is unaffected, suggesting a minor role of initial spore adhesion in pellet 











The  filamentous  fungus  Fusarium  fujikuroi  is  best  known  for  its  production  of  gibberellins  (GAs),  natural 





can be assigned  to  their  respective product. Here we present  the discovery and subsequent  investigation of an 




an  even more  complex  accumulation  of  the  various  FSR derivatives,  of which  the  predominant  products were 




















alter  their  function. Screening of pharmaceutical  libraries has  revealed novel molecules effective against cancer 
and  other  diseases. We  have  adopted  similar  approach  and  identify  bio‐active  compounds  that will  block  the 
growth and development of F. graminearum. We have developed a 96‐well  format  to monitor  the growth of F. 
graminearum  in  liquid media.  The  fungus  is  tagged with  a  green  fluorescent  protein  (GFP)  and  the  growth  is 
monitored by the measurement of fluorescence of the GFP. This format facilitates high throughput screening for 
small molecules that could potentially disrupt the growth of the fungus. As proof of concept, we screened ~560 




















range  of  40  –  50°C.  As  a  consequence,  these moderate  temperatures  have  long  reaction  times  for  complete 
saccharification of plant biomass. It would therefore be desirable to have elevated hydrolysis temperatures using 
thermostable enzymes. The collection at  the CBS Fungal Biodiversity Centre contains several  thermophilic  fungi, 
which produce thermostable enzymes up to 70‐80°C. 
 
A screening of 32  thermophilic species  resulted  in several candidates with  interesting plant‐degrading enzymes. 
Particularly  the  genus  Myceliophthora  contains  isolates  with  rapid  growth  on  complex  polysaccharides.  We 
elucidated  the  phylogeny  of Myceliophthora  isolates  and  distinguished  10  different  species,  of which  four  are 
thermophilic.  The  isolates  with  the  fastest  growth  on  crude  plant material  were  divided  in  two  species: M. 
thermophila and M. heterothallica. The new phylogenetic classification of M. heterothallica  isolates was  further 
supported by physiological differences between the two species. Also,  in contrast to M. thermophila  isolates, M. 
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Itaconic  acid  is  an  important  building  block  for  the  chemical  industry  that  can  be  produced  from  sugars  in  a 























pTAex3  vector  has  previously  been modified  by  insertion  of  a  GATEWAY  destination module  into  the  amyB 
expression cassette to produce pTAex3GS. This  facilitates directional transfer of genes such as  fungal polyketide 
synthases (PKS) and hybrid polyketide synthase‐non‐ribosomal peptide synthases (PKS‐NRPS)  into the expression 
site. To simplify plasmid construction  for whole‐pathway expression pTAex3GS was  first converted  to a yeast‐E. 
coli  shuttle vector, pTAYA.GS. An EST database was used  to  identify genes expressed at a high  level under  the 
culture  conditions we use  for heterologous gene expression  in A. oryzae, and  the promoters of  three of  them, 
Padh, Peno and Pthia, were evaluated. A. oryzae  transformants expressing eGFP  from Padh and Peno exhibited 
intense green  fluorescence. We used homologous  recombination  in  yeast  to  combine Padh  and Peno  together 
with  the  strong  constitutive  A.  nidulans  promoter  PgpdA  in  pTAYA.GS‐Page,  a  novel multiple  gene  expression 
vector  which  has  AscI  sites  downstream  of  each  promoter.  The  system  was  tested  by  reconstructing  and 
expressing the Beauveria bassiana tenellin and Aspergillus nidulans aspyridone synthesis pathways, each of which 
comprises a hybrid PKS‐NRPS together with an enoyl reductase and one or more cytochrome P450s, in A. oryzae. 
Yeast  recombination  between  the  AscI‐cut  vector  and  three  PCR  products  simultaneously  placed  the  tailoring 
genes downstream of the promoters, creating pTAYA.GSargTen and pTAYA.GSargAsp. Subsequent introduction of 
the  PKS‐NRPS  gene  by  GATEWAY  recombination  created  pTAYAargTenellin  and  pTAYAargAspyridone. 
Reconstruction of the tenellin and aspyridone biosynthetic pathways proved the multiple gene assembly concept, 
and  chemical  analysis  showed  that  5  of  the  11  pTAYAargTenellin  transformants  analysed  produced  tenellin, 
pretenellin  B  and  prototenellin  A.  Similarly  13  of  14  pTAYAargAspyridone  transformants  analysed  produced 
aspyridone A and preaspyridone. The results show that our system allows the rapid and simple reconstruction of 
whole  (small)  biosynthetic  pathways  for  heterologous  expression  from  a  single  plasmid  in  A.  oryzae.  Further 



















Penicillium  chrysogenum  is  the major  industrial producer of  the ß‐lactam  antibiotic pencillin.  The  regulation of 
cellular  processes  like  secondary metabolism  as  well  as morphogenesis  and  development  in  this  filamentous 
fungus  is controlled by components of  the so called velvet‐like complex which was  first described  in Aspergillus 
nidulans.  Previous  studies  identified  rsmA  (remediator  of  secondary  metabolism)  in  A.  nidulans  which  after 
overexpression  was  shown  to  remediate  secondary  metabolism  defects  in  knockout  strains  of  the  velvet 
components  LaeA and VeA. Hence,  it  is believed  that  the putative bZIP  transcription  factor RsmA may act as a 




Until  now,  little  is  known  about  the  biosynthetic  regulation  of  the  ß‐lactam  antibiotic  penicillin.  Thus,  further 
investigation of putative regulators of secondary metabolism such as PcRsmA, the P. chrysogenum homologue to 
RsmA  is  necessary  to  extend  the  current  knowledge  of  the  regulatory  network  controlling  both  penicillin 
biosynthesis and morphogenesis in P. chrysogenum. A ∆Pcku70 strain as recipient for homologous recombination 
together  with  the  FLP/FRT  recombination  system  were  used  to  generate  a  marker‐free  ∆PcrsmA  strain  for 












Introduction:  In  the  hospital,  the  use  of  venous  catheters  for  the  administration  of  drugs  exposes  patients  to 
increased risk for fungal contamination. Yeasts can form biofilms on the surface of catheters. These properties give 
them resistance to antifungal agents.  In an attempt to  integrate this clinical reality, we undertook a study  in the 
neonatal unit of EHS‐Tlemcen, for aim to isolate yeasts from venous catheters directly after excision of newborns 
hospitalized. The  approach  is  to  test  the  ability of  yeasts  isolated  to  form biofilms  and  to  test  their  resistance 
against amphotericin B. 
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beta‐lactam antibiotic penicillin. All  three biosynthesis genes are  found  in a single cluster and  the expression of 
these genes  is known  to be controlled by a complex network of global  regulators. Recently,  the velvet complex 
containing  several  global  regulators  of  secondary metabolism was  described  for  the model  fungus  Aspergillus 
nidulans. Next  to  the  founding member VeA,  several other velvet‐like proteins were meanwhile  identified  in A. 
nidulans and many other filamentous fungi. 
 
Here we  provide  a  functional  analysis  of  a  velvet‐like  complex  in  P.  chrysogenum with  structurally  conserved 
components  that  have  distinct  developmental  roles,  illustrating  the  functional  plasticity  of  these  regulators  in 
genera other  than Aspergillus. Data  from penicillin bioassays, quantification of conidiospores as well as detailed 
microscopic  investigations  of  these  knockout mutants  clearly  show  that  all  velvet‐like  proteins  are  involved  in 
secondary metabolism and other distinct developmental processes.  Interestingly,  the  velvet‐like protein PcVelC 
seems  to be  a major  regulator of penicillin biosynthesis  and  conidiation. By protein‐protein  interaction  studies 
using bimolecular  fluorescence complementation, tandem‐affinity purification and yeast two‐hybrid, we want to 
extend  the  analysis  of  the  velvet‐like  complex  in  P.  chrysogenum.  These  analyses will  focus  on  the  velvet‐like 
protein  PcVelC  to  elucidate  its  opposing  roles  in  the  regulation  of  penicillin  biosynthesis  and  conidiation. Our 














major  importance  in  several  industrial  application  such  as  bioethanol  production.  They  improve  the  yield  of 






























The  release  of  an  increasing  number  of  basidiomycete  genomic  sequences  provides  valuable  insight  into  their 
capacity  to biosynthesize  small molecule natural products. The Boletales are  represented by Serpula  lacrymans 
(dry rot fungus) and Paxillus involutus (roll rim mushroom). Assessed by the number of genes encoding polyketide 























Aspergillus  clavatus  is  a  cosmopolitan  fungus  that  had  its  genome  sequenced  by  The  Institute  for  Genomic 






its  complexity  a  large  set of  enzymes  are necessary  to degrade  the plant  cell wall.  In order  to  study potential 
enzymes  directly  involved  in  degradation  of  the most  abundant  brazilian  biomass we  report  in  this work,  the 
comparative analysis of the A. clavatus secreted in 5 different pre‐treatment sugar cane bagasse using glucose as 
the  control,  cloning  and  expression  of  hemicellulases.  The  proteomic  analyses  have  identified  135  different 
proteins where 2% of  those  are enzymes  related with biomass degradation. The  relative difference  reflect  the 
necessity to use specific enzymatic pool to degrade different pre‐treated sugar cane bagasse, because of diference 
in the sugar compositions. In addition, to perform the heterologous protein expression of A. clavatus hemicellulase 
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Cercospora  zeina  in  South  Africa.  In  order  to  implement  control measures,  it  is  important  to  understand  the 
population diversity of the fungus. As no sexual stage of C. zeina has been observed, we hypothesised that there 
would be greater variability among  isolates  from different populations  rather  than within a population  in South 
Africa. In order to address this question, we analysed C. zeina isolates from GLS infected maize from three regions 
within South Africa viz. Machadodorp, Greytown and Cedara. We collected 40 GLS infected maize leaves from each 
region, and  isolated and maintained cultures  from 40  single C.  zeina conidia  from each area. DNA was  isolated 
from  fungal cultures, and a subset of 30  isolates  from different  regions was screened with 36 Simple Sequence 
















Since  the  early  1990s  small  non‐coding  regulatory  RNAs  were  identified  in  a  variety  of  different  eukaryotic 
organisms. In fungi, the transient inactivation of gene expression by homologous sequences was first observed in 
Neurospora crassa.  The  effect  of  short  interfering  RNAs  (siRNAs)  is  mediated  by  the  RNA‐induced  silencing 
complex  (RISC).  Besides  the  class  of  exogenous  siRNAs  a  previous  study  shows  that  there  is  another  class  of 
regulatory small RNAs, which  interact with RISC  in  filamentous fungi. These endogenous small RNAs are derived 
from  RNA  hairpin  structures  of  RNA  polymerase  II  transcripts  and  show  typical  characteristics  of microRNAs 
(miRNAs), which play an important role in the regulation of gene expression in plants and metazoan. 
 
The  aim  of  this  study  is  to  investigate whether miRNA‐like  regulatory  RNAs  can  be  detected  in  the  penicillin 
producer Penicillium chrysogenum. We performed an in silico analysis, based on RNA next‐generation sequencing 
data,  to predict putative miRNAs hairpin structures. By  this approach, sequences with  familiar characteristics of 
previously identified miRNA‐precursors could be identified. To confirm the in silico predictions, transcript analysis 
were done  in vitro. The statements of the predictions and the results from the transcript analysis confirmed the 
existence of  the  small RNAs and  their precursors. To provide evidence  for a  regulatory activity of  the putative 





















applications  of  enzymes  as well  as  basic  experiments  such  as protein  crystallization.   Client protein  expression 
platforms are available in Escherichia coli and the methylotrophic Pichia pastoris that result in proteins released to 
the  intracellular  cell  extract  and  extracellular  medium,  respectively.   Fungi  are  utilized  in  industrial  protein 
production  because  of  their  ability  to  secrete  large  quantities.   In  this  study  we  engineer  a  high‐expression‐
secretion  vector, pEXPYR  that directs proteins  towards  the extracellular medium  in  two Aspergillii host  strains, 























represents  an  ideal  target  for  further  investigation. Members  of  this  group  are  (1)  known  to  be  present  and 
regulated  together with  clusters of other genes  important  for  the  synthesis of  secondary metabolites  including 
mycotoxins, pigments  and defence  compounds;  (2)  known  to  act directly upon potentially harmful  xenobiotics 
such as plant defence compounds and potentially fungicides in order to detoxify them; and (3) known to operate 
in  various  cellular  locations.  As  a  preliminary  to  this  project,  Solexa  next  generation  transcriptome  sequence 
analyses were performed at different  time points post  inoculation of wheat  leaves with  the  fungus. Analysis of 
expression  of members  of  the  CYP450  gene  family  has  identified many which  are  specifically  expressed  early 
during plant  infection  and  some which may  reside within  secondary metabolite  clusters.  These will be  further 
investigated  initially  through  the  generation  of  fungal  CYP450  gene  deletion  strains.  It  is  anticipated  that  this 
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with  biotechnological  applications,  as  carotenoids  and  gibberellins,  and  potentially  harmful  polyketides,  as 
bikaverin and fusarins.  In contrast to other compounds, very  limited  information  is available on the biosynthesis 
and  regulation  of  fusarins  in  this  species. We  formerly  reported  than  fusarin  production  depends  on  nitrogen 
availability and  is negatively affected by  light. To  learn more about the genetic basis of this regulation, we have 
studied the fusarin‐producing pattern of targeted mutants on several regulatory genes affecting the synthesis of 
other metabolites. The loss of the global regulator of the nitrogen metabolism AreA affects fusarin production, but 




















us  to discover  three genes, cefT, cefP and cefM  involved  in  the secretion of  intermediates and  therefore  in  the 









On  other  side,  the  overexpression  of  cefR  decreases  the  secretion  of  penicillin  N,  preventing  the  loss  of 
intermediates and then inducing the cephalosporin C production. Northern blot analysis revealed that CefR protein 
works as a repressor of cefT and cefM genes, making possible the use of these  intermediates  in the synthesis of 



















cytosol,  where  δ‐(L‐α‐aminoadipil‐L‐cysteinil‐D‐valine)  (ACV)  and  isopenicillin  N  (IPN)  are  formed,  and  inside 








PenV‐DsRed  in  the  strain  Wisconsin  54‐1255.  Microscopy  analysis  revealed  the  presence  of  PenV,  not  in 
peroxisomes but in the vacuolar membrane. Curiously, non ribosomal peptide synthetases appear to be linked to 











Fungal hybrid polyketide synthase‐non  ribosomal peptide synthetases  (PKS‐NRPSs) are huge enzymes  that carry 
out a large number of chemical reactions in the biosynthesis of the natural product. Examples of natural products 
are tenellin 1, desmethylbassianin 2 and bassianin 3 produced by different Beauveria strains. Current knowledge 
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His32 and Lys34 of RolA and Glu31, Asp142, Asp171 of CutL1 are  involved  in  the RolA‐CutL1  interaction.  In  the 
present study,  to quantitatively elucidate  the  role of  the  three acidic amino acid  residues of CutL1  in  the RolA‐
CutL1  interaction, we characterized kinetics of the  interaction between CutL1 variants of the three residues and 
wild type RolA by using Quartz crystal microbalance  (QCM). The QCM analysis revealed that replacement of the 
















phytopathogenic  fungi  and  effectiveness  in  simultaneously  promoting  plant  growth  and  defense mechanisms. 




that  O‐glycosylation  of  these  enzymes  was  closely  correlated  with  their  secretion.  Taking  into  account  this 
correlation we decided to improve the biocontrol abilities of T. atroviride P1 against plant pathogens by activation 
of  the  mevalonate  pathway;  in  this  pathway  dolichyl  phosphate,  a  carrier  of  carbohydrate  residues  in  the 
glycosylation  processes,  is  produced  together  with many  other  biologically  active molecules,  such  as  sterols, 
terpenoids  and  quinones.  The  new  strains  of  T.  atroviride  were  characterized  in  terms  of  the  activity  of 
overexpressed enzymes, protein secretion, activity of secreted hydrolases and antifungal properties. Our  results 






















identified genes. A phylogenetic approach was used  to  reveal  the  functional diversification of T.  reesei enzyme 
genes within CAZY families and between the gene duplicates. Expression of the hydrolytic system of T. reesei Rut‐
C30 was  studied by  cultivating  the  fungus  in  the presence of different  lignocellulose  substrates. Cultures were 














Litter‐decomposing fungi  (LDF) are the primary decomposers of residual plant materials  in forest soil.  In spite of 
the  ecological  significance  of  LDF,  relatively  little  is  known  about  the  molecular  characteristics  of  their 
lignocellulose‐degrading machinery. Agrocybe  praecox  is  a  litter‐decomposing  basidiomycete  that  is  capable  of 
mineralising  synthetic  lignin  as well  as  decomposing  various  aromatic  compounds. We  have  characterized  the 
primary structure of two different MnP encoding genes of A. praecox which encode extracellular, short‐type class II 
heme‐containing  peroxidases. Mnp1  corresponds  to  previously  characterized MnP1  enzyme  and  interestingly, 




on  forest  litter,  laccase  and MnP  activities were  detected.  In  birch  leaf  litter  cultures,  the  transcript  levels  of 
expression of mnp1 and mnp2 were similar, whereas in cultures on conifer needle litter, transcription of the mnp1 
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In  the  process  of making  the  Japanese  traditional  fermented  foods,  Aspergillus  oryzae  is  exposed  to  hypoxic 
condition.  In  this study, we analyzed  the effect of hypoxic condition on  the physiology of A. oryzae using multi‐
omics  analysis.  Solid‐state  cultivation  under  hypoxic  condition  effect  on  morphology  of  A.  oryzae,  whereas 
hydrolytic  enzyme  activities  were  not  significantly  different  except  for  glucoamylase.  Transcriptional  profiling 
revealed  that  expression  of  genes  involved  in  glycolysis  and  ethanol  fermentation  were  up‐regulated  under 
hypoxic  (4% O  2  )  condition, which  is  supported at  the protein  level by proteomic analysis. On  the other hand, 
expression of proteins involved in TCA cycle were decreased under hypoxic condition, which is consistent with the 
observation in the metabolite analysis where the amounts of organic acids in TCA cycle were increased in hypoxic 
condition.  These  results  suggested  that  A.  oryzae  adapts  to  hypoxic  condition  by  activation  of  glycolysis  at 
transcriptional  level  and  suppression  of  aerobic  respiration  at  protein  level.  In  addition, we  found  that  gene 
expression  level  of  BrlA  involved  in  the  conidiation  was  decreased  under  hypoxic  condition.  The  BrlA  over‐
expression mutant did not exhibit delayed conidiation, suggesting that atmospheric oxygen concentration effects 



















The  possibility  of  having  an  autonomously  replicating  plasmid  for  filamentous  fungi  broadens  the  horizon  of 
genetic engineering. Tools  like recombinases or reporter genes can easily be  inserted to cells and  just as well be 
expelled when  taking away  the selective pressure. Such a system can be used as a  transient expression  tool  for 
genetic engineering purposes in Aspergillus niger. 
 
AMA1  is  a  6.1  kb  DNA  fragment  that  allows  extrachromosomal  replication  in  filamentous  fungi  and  strongly 
enhances  the  transformation  efficiency.  However,  plasmid  construction  is  hindered  by  the  two  palindromic, 
inverted  sequences  that  flank  the  0.3  kb  central  region  of  the  AMA1  fragment.  Hints  in  literature  led  to  the 
assumption  that  the  sequence  can  be  shortened  without  loosing  the  positive  influence  on  transformation 
efficiency. 
 
In  this  study we  characterized  different  plasmids  carrying  shortened  fragments  of  AMA1.  The  transformation 
efficiencies as well as  the plasmid  stabilities were analyzed. The conducted experiments demonstrate  that only 













The  filamentous  fungus Aspergillus oryzae  is widely used as a microbial cell  factory  for  large scale heterologous 






In  this study, we aim  for a deep  investigation of  the cellular mechanisms of  the utilization of different nitrogen 
sources.  Firstly, we  performed  batch  cultivations with  two  strains  (NRRL3488  and  DSM1862)  on  defined  and 
complex  nitrogen  sources  using  di‐ammonium  sulphate  and  peptone,  respectively.  In  addition,  transcriptome 
analysis was performed on samples from these fermentations to analyze the gene expression under exponential 
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Heterobasidion  irregulare  is  a  severe  conifer  pathogen  that  causes  root  and  butt  rot.  The  white‐rot  fungus 
degrades  simultaneously  or  selectively  lignin.  The  genome  of  the  fungus  was  established  by  the  JGI 
(http://genome.jgi‐psf.org/Hetan2/Hetan2.info.html)  and  the  annotated  genome  can  be  used  in  proteomic 
studies. Here, H.  irregulare was grown  in  liquid medium with and without Picea abies wood. Freely secreted and 
hyphal  sheath  associated  proteins  analyzed  by  2D‐gel  electrophoresis  revealed  a high  diversity  between wood 
supplemented and control cultures. Protein identification by ESI‐LC‐MS/MS was either performed on single protein 





of one) and alcohol oxidases differed not between  the  two culture media. However, wood  induced secretion of 






















kb  PstI  genomic  fragment  of  C.  cinerea  with  the  tryptophan  synthetase  gene  (trp1)  that  can  be  used  to 
complement trp1‐ defects. The vector however shows a surprising phenomenon. In single transformation it gives 
only  low numbers of transformants whereas efficiencies  in co‐transformation raise by factors of >100%, yielding 
several  hundreds  of  transformants  per  experiment.  To  investigate  this  phenomenon  further,  the  vector  was 




















as  a  cosmetic  whitening  agent.  Transcriptome  analysis  and  successive  gene  disruption  approach  has  been 
successfully applied  to  the gene  identification. We  found  three genes encoding oxidereductase,  transporter and 
transcription factor, which are  localized on the non‐syntenic block. It took, however, more than one year for the 
identification because the target gene prediction was inaccurate and disruption of roughly 20 genes was required 
before  finding  the  genes.  To  accelerate  identification  of  the  genes  responsible  to  biosynthesis  of  novel 




sequencing  of microorganism  genomes.  Our  pipeline  generates  scaffolds  longer  than  1 Mb,  covering  99%  of 
approximately 40 Mb genome with roughly 100 or  less scaffolds  in general. Resulted sequences are subjected to 
annotation, comparative analysis and the highly accurate gene prediction that we have developed. We have found 
that  our  pipeline  detected  the  genes  for  secondary metabolites  that  have  been  already  known. We  are  now 

















by  e.g.  enhancing  the  reactions  catalyzed  by  lignin‐modifying  oxidative  enzymes.  Moreover,  ODC  has  been 
suggested to participate in energy production during the fungal vegetative growth. 
 
We  found previously  that  the  selectively  lignin‐degrading white‐rot  fungus Dichomitus  squalens  secretes oxalic 
acid during growth  in  liquid  cultures and on  spruce wood1. The  fungus demonstrated  intracellular ODC activity 
after exposure  to excess oxalic acid. Mycelial Ds‐ODC protein was partially purified, and  for  the  first  time  for a 
white‐rot polypore species, we succeeded in complete cloning of ODC‐encoding gene of D. squalens2. 
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The  filamentous  fungus Trichoderma  reesei  is well‐known  for  its  impressive capacity  to secrete high amounts of 





engineering,  there  is  still  a  high  interest  in  understanding  the  genetic  mechanisms  leading  to  cellulase 
(hyper)secretion and to set up genomic tools that could be used to adapt strains to various industrial conditions. 
Toward this goal our group has been investigating the onset of cellulase production both on the single‐gene level 
and  on  the  whole  transcriptome  level  using  dedicated  DNA  oligonucleotide  microarrays.  We  are  currently 
completing our previous high‐throughput sequencing of the NG14 and RUT C30 strain lineage with the sequencing 
of  five  other  strains.  These  genome  data  are  also  being  completed  by  transcriptome  analysis  with  RNAseq 














function  is  still  unknown.  Consequently,  there  is  a  strong  need  for  a  high‐throughput method  for  functional 
genomic  analysis. Our  aim was  to  test  the  efficacy of  a double  component  system based on  the  ability of  the 
impala  transposase  to  transactivate  the miniature  inverted‐repeat  transposable  element  mimp1  of  Fusarium 
oxysporum.  In  this  paper  we  report  for  the  first  time  on  the  application  of  a  tagging  system  based  on  an 
heterologous transposon and on the application of the splinkerette‐PCR to identify mimp1 flanking regions in the 
filamentous fungus F. culmorum. Similarly to what was previously observed in Fusarium graminearum, mimp1 was 
shown  to  transpose  in F.  culmorum by a  cut‐and‐paste mechanism  into TA dinucleotides, which are duplicated 
upon insertion. Our results also show that mimp1 reinserts in open reading frames in 16.4 % (i.e., 10 of 61) of the 
strains analysed, spanning  throughout  the entire genome of F. culmorum. Therefore  the mimp1/impala double‐
component system is an efficient tool for gene tagging in F. culmorum as confirmed phenotypically for a putative 




















rot;  these mycotoxins cause agro‐economical  losses and detrimental health effects  in animals and humans. The 
FUM genes needed for fumonisins biosynthesis are clustered and co‐expressed in the fumonisins producers. 
 
In eukaryotes,  coordination of gene  transcription  is mostly attained  through  transcription  factors  shared by co‐
regulated genes, whose specificity relies on the recognition of cis‐regulatory elements on the promoters of their 
targets. A bioinformatic analysis of FUM gene promoters in F. verticillioides identified a partially degenerated motif 
potentially  involved  in  the  regulation  of  FUM  genes  expression,  and  therefore  in  fumonisins  biosynthesis.  The 
same oligomer was found in the clustered FUM genes of the other fumonisins producers Fusarium oxysporum and 
Aspergillus niger; while  it  is not significantly over‐represented  in the scattered FUM homologs of the fumonisins 
non‐producing euascomycetes F. graminearum, A. nidulans, Magnaporthe grisea and Neurospora crassa. 
 
Comparison of  the  transcriptional  strength of  the  intact FUM1 promoter and of a  synthetic version, where  the 
motif discovered had been mutated, was  carried out  in  vivo  and  in planta by quantifying GFP  transcripts  in  F. 























the  cluster  genes  into  budding  yeast  and  achieve  heterologous  production  of  compounds.  Here,  we  have 
developed  an  innovative method  for  biosynthesizing  bioactive molecules  using  an  engineered  Saccharomyces 
cerevisiae  strain as a host. We expressed  five polyketide  synthases and  two nonribosomal peptide  synthetases 
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Growth rate  is a major determinant of  intracellular  function. However  its effects can only be properly dissected 
with technically demanding chemostat cultivations  in which  it can be controlled. Recent work on Saccharomyces 
cerevisiae chemostat cultivations provided the first analysis on genome wide effects of growth rate.  In this work 
we study the  filamentous  fungus Trichoderma reesei  (Hypocrea  jecorina) that  is an  industrial protein production 
host  known  for  its  exceptional  protein  secretion  capability.  Interestingly,  it  exhibits  a  low  growth  rate  protein 
production phenotype. We have used transcriptomics and proteomics to study the effect of growth rate and cell 
density on protein production  in chemostat cultivations of T. reesei. Use of chemostat allowed control of growth 
rate  and  exact  estimation  of  the  extracellular  specific  protein  production  rate  (SPPR).  We  find  that  major 
biosynthetic  activities  are  all  negatively  correlated with  SPPR. We  also  find  that  expression  of many  genes  of 
secreted  proteins  and  secondary metabolism,  as  well  as  various  lineage  specific, mostly  unknown  genes  are 
positively  correlated with  SPPR.  Finally, we  enumerate  possible  regulators  and  regulatory mechanisms,  arising 
from  the data,  for  this  response. Based on  these  results  it appears  that  in  low growth  rate protein production 
energy is very efficiently used primarly for protein production. Also, we propose that flux through early glycolysis 

























101,  commercial  cellulose,  and  industrial‐like  lignocellulosic  substrates  from  spruce.  These  substrates  were 
produced  during  the  process  of  sodium  hydroxide  cooking,  used  in  pulp  and  paper  industry.  Additionally we 
altered  the chemical and physical properties of  those  substrates by drying and  rewetting,  treatment of  sodium 
hydroxide and sodium chlorite  in order  to decrease or  increase  the surface area and delignify,  respectively. We 
measured  cellulolytic  enzyme  activity by  enzymatic  assays.  Proteins were  examined by  sodium dodecyl  sulfate 
polyacrylamide gel electrophoresis (SDS‐PAGE) and two‐dimensional gel electrophoresis. 
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Dehydrins  (DHN)  are  a  protein  subclass  of  Late  Embryogenesis  Abundant  proteins  (LEA) which,  in  plants,  are 
involved  in  the  salt  and hydric  stress  resistance.  In  fungi,  dehydrin‐like  proteins  have  been  identified  in  Tuber 
borchii and Aspergillus fumigatus and a signature pattern has been described for these proteins (1,2). Using this 





and  oxidative  stress)  revealed  that  they were  all  up  regulated  in  these  conditions.  To  study  their  subcellular 
localization,  dehydrin‐like  proteins  were  fused  to  eGfp  at  their  carboxy‐terminal  end  and  expressed  in  A. 
brassicicola under control of their own promoters. Fluorescent protein fusions showed that at least one dehydrin 

































degradation of  the  lignin,  a number of  oxidases  including  lignin peroxidases, manganese  peroxidases,  versatile 
peroxidases, and DyP‐type peroxidases and laccases, are secreted which are able to oxidise aromatic and phenolic 
parts of the lignin structure. As a second part of the lignocellulosic fungal secretome, hydrolytic enzymes, such as 
cellulases  and  esterases,  are  needed  for  the  extraction  of  sugars  and  are  involved  in  the  degradation  of  the 
lignocellulosic structures, respectively. The different cellulases are able to fracture the cellulose structure, whereas 
esterases  (EC 3.1.1.x) are  involved  in  the hydrolysis of  several ester bonds. E.g.,  feruloyl‐esterases  (EC 3.1.1.73) 
participate  in  the  breakup  of  linkages  connecting  hemi‐cellulose  (arabinoxylans)  and  lignin.  Nevertheless,  the 
knowledge on basidiomycete esterases is fragmentary and, thus, their biotechnological potential unknown. 
 
In  this work, 30 different basidiomycetes were  screened  for  the  ability  to degrade  several esterase  substrates. 
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In  nature  basidiomycetous  white‐rot  fungi  are  the  most  efficient  wood‐decaying  organisms.  They  express 
extracellular hydrolytic and oxidative enzymes  that are needed  to degrade all  the wood polymers,  i.e. cellulose, 
hemicellulose and  lignin, but while  their  lignin modifying enzymes are well known  their cellulolytic enzymes are 
much  less  studied.  In  a  large  screening of  cellobiohydrolases  (CBHs) of basidiomycetous  fungi  from  the  Fungal 





















Dysdercus peruvianus  is an  insect pest of cotton culture, which causes  serious economic damages. The method 
currently used  to control  this plague  is by  the use of chemical pesticides. However,  this practice  is  increasingly 
questioned by society, due environmental impact, high costs, low specificity and risk in its handling. Metarhizium 
anisopliae  is  a  filamentous  fungus  used  in  biological  control with  attested  effect  on  several  arthropod  pests, 
including D. peruvianus. The main barrier to apply this fungus, or any other biocontrol agent, is the time of death 
of  target pest; which  is generally greater  than  the corresponding chemical pesticide.  In  this work,  the  isolation, 
identification  and  evaluation  of  environmental  bacteria  in  association  with M.  anisopliae  were  performed  to 
optimize the biocontrol of the D. peruvianus. Four bacteria isolated from soil effectively accelerate the biocontrol 
of D. peruvianus, when associated with  the  fungus, and  the  two best bacteria were  identified as Pseudomonas 
fluorescens.  The  formulation  containing M.  anisopliae  conidia  and  bacterial  culture  of  P.  fluorescens  showed 
efficiency  up  to  96%  in  reducing  the  time  of  the  death  of  D.  peruvianus.  Besides molecular  aspects  of  this 
interaction, including the expression of enzymatic arsenal of M. anisopliae in association of bacterial isolates were 
also evaluated. This work  attests  the efficiency of  associated biocontrol  applying  the  fungus M. anisopliae  and 




















Mazandaran  province  of  Iran.  Initial  symptoms,  appeared  as  dark  brown,  circular necrotic  spots on  fruits.  The 
fungus  Hyphodermella  rosae  isolated  and  identified  on  the  basis  of  morphological  characteristics  on  PDA. 
Basidiomata were effuse,  resupinate, 15 × 10 mm,  tubercules  small with apical bristles,  light orange  to greyish 
orange.  Subhymenium  composed  of  vertically  arranged,  short‐celled,  non‐agglutinated  hyphae;  subhymenial 
hyphae were 3‐4 μm in diam. Basidiospores were ellipsoid, 7.5× 5.5 μm and their cell walls were thin, hyaline and 
smooth (1). A CTAB DNA extraction protocol was used to acquire DNA from mycelium culture. The primer pair ITS4 
(5‐TCCTCCGCTTATTGATATGC‐3)  and  ITS5  (5‐GGAAGTAAAAGTCGTAACAA‐3)  was  used  to  amplify  the  Internal 
Transcribed Spacer (ITS) regions including 5.8S from ribosomal DNA (4) and the PCR product was sequenced. The 
627‐bp  and  604bp  fragments  of  Plum  and  peach  isolates was  amplified,  respectively. After multiple  sequence 
alignment with CLUSTALW software the obtained sequences were compared with the other related sequences of 
Hyphodermella  genus deposited  in GenBank. Blast  analysis of  the MA4099  (plum  isolate)  and VA1345  ( peach 
isolate)  sequences  confirmed  a 99  and 100%  similarity with  the  sequences of H.  rosae  (GenBank  accession no 









The  isolate BY  represents an unidentified anamorphic  fungus. Based on  the analysis of  ITS/IGS‐sequence data  it 
was  tentatively assigned  to  the  russuloid  clade of  the basidiomycetes. However,  its genus  remains obscure. As 
cultures  of  this  isolate  exert  strong  antifungal  effects  further  research  into  its  secondary  metabolism  was 
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Fungi are  industrial workhorses of secretion, where commercially useful proteins are  targeted  for secretion and 
high‐yield accumulation. High‐yield protein secretion and accumulation are amino‐acid sequence dependent and 






protein  production  ability,  it  is  important  to  construct  the  host  applicable  to  multiple  rounds  of  genetic 
manipulation.  Recently,  in  order  to  carry  out multiple  gene  silence  and  expression  rapidly  and  efficiently, we 
developed pyrG marker recycling system. Using this system, successive rounds including concatenated gene silence 
for  proteases  respectively  in  A.  nidulans  were  successfully  achieved  with  gene‐targeting  frequency.  Based  in 
proteomics  results,  the genes encoding proteases, we  concatenated  five proteases  in only one  construction  to 
analyze  the effect of RNA  interference on heterologous protein production by A. nidulans. Moreover, based on 
these  data, we  also  confirmed  the  improvement  of  cellobiohydrolase  productivity with  the  protease  deficient 
















by  enzyme  immunoassay  (EIA).  The  expression  of  obestatin was  subsequently  evaluated  in  T.  reesei with  a  C‐
terminal purification tag, Hydrophobin I tag (HFBI) which is native to the host. Following the successful expression 
of obestatin in T. reesei, modifications of growth conditions were made to optimize the production of the peptide. 
Results  indicated  that  it was  possible  to  express  the  small  peptide hormone  obestatin  in  T.  reesei  at  a  higher 

















Cellulotic  enzymes  consistitute  form  the  group  well  described  biologically  important  enzymes,The  enzyme 
cellulase, a multi enzyme complex made up of several proteins, catalyses theconversion of cellulose to glucose in 
an  enzymatic  hydrolysis.  Which  catalyze  the  transfer  of  the  glycosyl  group  between  oxygen  nucleophiles. 
important  role  this enzymes  in  the biology  is   include  degradation celluloses of  the biomass  fungi and bacteria, 
degradation of glycolipids in mammalian lysosomes, and the cleavage of glycosylated flavonoids in plants.  Fungus  
Trichoderma and Aspergillus have biotechnologicaly importance, since they are a producer extracellular enzyme.  
We   studies from the new strains   selection high cellulotic activities and using them  in the  biotechnical   studies. 
 Studing   extracellular  enzymes   from  3‐fungi,  Aspergillus  terreus,   Trichoderma  harzianum  and  Mucorrhiza 
conducted  in minimum ambience, containing wheat bran as single source of the carbon.   Enzyme activities were 
assayed spectrophotometrically by using Samogy‐Nelson. Temperature and pH optimum of some purified enzymes 
were  determined  also.  The  isolation  and  purification  cellulotic  enzymes  we  are  used  the  ion  exchange 
chromatography on DEAE TOYOPEARL 650 M gel   in  the gradient 0,5М NaCl. The  test  strains of each  species  ., 
Aspergillus  terreus, Trichoderma harzianum  and AM  fungi were  analyzed on  the basis of extent of hydrolyzing 
















hyphal  knots  and  primordia  seem  highly  similar  between  species.  We  decided  to  ‘access’  the  general 
developmental  pathway  through  interspecies  comparison  of  primordium  specific  gene  expression  patterns, 
including model as well as major cultivated species. Promising universal, primordium specific genes will be studied 
in  detail  in  the model  organisms  Coprinopsis  cinerea  and  Schizophyllum  commune by means  of  gene deletion, 





We  just  started  comparison of our  first  four datasets  (dikaryotic mycelium  versus primordia)  in C.  cinerea  and 
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detoxification  and  pathogenesis.  Furthermore,  they  are  useful  biocatalysts  for  several  biotechnological 
applications. Six laccase genes were previously identified in Trichoderma virens, an effective biocontrol agent, and 
one of them was deleted and proved to be involved in the mycoparasitic activity against Botrytis cinerea sclerotia. 
Laccase  activity  in  some  Trichoderma  spp.  is  also  associated with  the  production  of  green  pigment  in  conidial 
spores. Further investigations on the laccase gene family in T. virens were performed in order to explore substrate 
specificity and mechanisms putatively  involved  in  ligninolysis,  conidiogenesis and  industrial dyes decolorization. 
Laccase functions in lignocellulosic process and sporulation mechanisms were studied by growing T. virens on two 
different  substrates: wheat  straw  liquid medium,  containing  lignocellulose  as  the  only  carbon  source,  or  solid 
Hölker medium, formulated to induce spore formation. Laccase expression analysis induced by multiple substrates 




is  gained  about  the  T.  virens  laccase  gene  family,  involved  in  physiological  processes  important  for  fitness  or 




















this technology successfully  in the expression of human antibodies  in C12.  The carrier protein used  in that study 
was the catalytic domain of Aspergillus niger glucoamylase A, which by itselfis a heterologous protein to C1.  In the 
present  study we  investigated whether  the homologous C1 glucoamylase yields higher  levels of a heterologous 























predominant  carbon  source  for most  fungi.  Plant  biomass  consists  largely  of  polymeric  compounds  of which 
polysaccharides are the main components. Fungi cannot take up the intact polysaccharides, but need to degrade 
them  extracellularly  to monomeric  and  small  oligomeric  compounds.  To  achieve  this,  fungi  produces  diverse 
enzymatic mixtures that are tailored specifically to the available polysaccharides. 
 
A  recent  study  demonstrated  significant  differences  in  the  polysaccharide  degrading  ability  of  three Aspergilli, 
while only small differences were detected in their growth on various plant polysaccharides (Coutinho et al, 2009). 
This suggests that related fungal species may have developed different approaches to plant biomass degradation, 
employing different enzyme sets. A better understanding of these strategies will not only  increase our  insight  in 
fungal  biodiversity,  but  will  also  help  in  designing  more  efficient  industrial  processes  for  plant  biomass 
degradation. 
 
In  this  study  we  have  compared  the  plant  biomass  degrading  potential  and  strategy  of  8  Aspergilli  and 
demonstrate that they have developed a highly diverse approach to using these complex carbon sources. Although 





















sensing cellulose. A N. crassa mutant carrying deletions  for both  transporters  is unable  to  induce cellulase gene 
expression  in  response  to  crystalline  cellulose.  Furthermore,  a  mutant  lacking  β‐glucosidase  enzymes  and 
transporters (Δ3βGΔT) does not induce cellulase gene expression in response to cellobiose. We are currently in the 
process of characterizing  the  transport kinetics of each  individual  transporter  in  the Δ3βG background with  the 
goal of understanding how  the  transport of  cellodextrins  influences cellulose  sensing and  induction of  cellulase 
gene expression.  
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Pezizomycotina  (Ascomycota). These proteins assemble  in amphiphilic  layer on the outer  fungal cell wall, where 
they mediate  interactions between the  fungus and  its environment. The amphiphilic properties have also raised 
considerable  industrial  interest  in  the  application  of  hydrophobins  for  the  processes  requiring  surface 
modification. Trichoderma spp. possess an amplified arsenal of class II hydrophobins compared to other fungi. In 
order  to  exploit  this  richness  for  biotechnology, we  performed  a  genus‐wide  screening  for  novel  Trichoderma 
hydrophobins. Thereby we discovered a group of class II hydrophobins which is restricted to T. virens (teleomorph 
Hypocrea  virens)  and  taxa  from  closely  related Harzianum  Clade  (both  section  Pachybasium).  The  intraspecific 





















compared  to  other  fungi.  This  variability  likely  arose  by  iterating  patterns  of  gene  duplications  and  gene  loss 
processes  (”birth and death evolution”). Here we studied the HFB4 family, which comprises the most conserved 
clade  of  class  II  hydrophobins  in  Trichoderma.  HFB4  orthologues  occur  almost  in  all  infrageneric  groups  of 
Trichoderma, with  the exception of  the  the Hypocreanum, Psychrophila and Lutea clades. HFB4 sequences  from 
some  species  exhibited  a  significant  amino  acid  sequence  variation  (e.g.  HFB4s  in  Trichoderma  section 
Trichoderma), whereas that of other taxa was  identical (e.g. section Longibrachiatum). The Ka/Ks ratio of 1.93, as 
well as Tajima’s test (significantly positive) and Fishers exact test (< 0.3; see ref. above) showed that T. atroviride 
(teleomorph  Hypocrea  atroviridis)  HFB4  is  apparently  under  positive  selection  pressure,  whereas  the  other 
confirmed the birth and death mechanism. The expression of hfb4 gene accompanied the conidia formation of T. 
atroviride, T.  reesei  (teleomorph H.  jecorina) and T. virens  (teleomorph H. virens). The amphiphilic properties of 
HFB4  were  confirmed  by  overexpression  of  the  protein  from  the  three  above  mentioned  species  in  E.  coli, 
purification and analysis by contact angle measurement after dropping water on  the surface of hydrophilic and 
hydrophobic  surfaces,  respectively.  HFB4 may  comprise  a  new  group  of  class  II  hydrophobins  with  potential 
industrial properties. 
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exhibits  antimicrobial  properties  against  various  pathogens.  This  study  aims  to  evaluate  the  in  vitro  antifungal 
poperties  of  chitosan  on Ganoderma  boninense,  the  causal  agent  for  basal  stem  rot  disease  in  oil  palm.  Five 
concentrations of chitosan (1.0, 1.5, 2.0, 2.5 and 3.0 % w/v) in Potato Dextrose Agar (PDA) media were tested for 
their  efficacy  to  control  the  in  vitro  growth  of  G.  boninense mycelium  during  culture  for  21  days.  All  of  the 
concentrations  tested  significantly  reduced  mycelial  growth  compared  with  the  control  treatment.  Chitosan 
exhibited a  fungistatic effect on mycelial growth of G. boninense and markedly  reduced  radial growth via dose‐
dependent manner. The highest inhibition of radial growth (PIRG) of 90.09 % was observed with chitosan at 3.0 % 
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Filamentous  fungi  are  potent  biomass  degraders  due  to  their  ability  to  thrive  in  ligno(hemi)cellulose‐rich 
environments. During the last decade, fungal genome sequencing initiatives have yielded abundant information on 
the genes  that are putatively  involved  in  lignocellulose degradation. At present, additional experimental studies 
are essential to provide insights into the fungal secreted enzymatic pools involved in lignocellulose degradation.  
 
In  this  study, we  performed  a wide  analysis  of  20  filamentous  fungi  for which  genomic  data  are  available  to 
investigate  their  biomass‐hydrolysis  potential. A  comparison  of  fungal  genomes  and  secretomes  using  enzyme 
activity profiling  revealed discrepancies  in  carbohydrate  active  enzymes  (CAZymes)  sets dedicated  to plant  cell 
wall.  Investigation  of  the  contribution  made  by  each  secretome  to  the  saccharification  of  wheat  straw 
demonstrated  that most of  them  individually  supplemented  the  industrial Trichoderma  reesei CL847 enzymatic 
cocktail.  Unexpectedly,  the  most  striking  effect  was  obtained  with  the  phytopathogen  Ustilago  maydis  that 
improved  the release of  total sugars by 57% and of glucose by 22%. Proteomic analyses of  the best‐performing 




identification of a number of enzymes that are potentially useful to further  improve the  industrial  lignocellulose 
bioconversion process. 
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loci  Pc22g14540,  Pc12g11750,  Pc16g12750,  Pc14g01510  and  Pc06g00600.  The  first  two  proteins  appear  to  be 
orthologs of  the Aspergillus nidulans  intracellular  family  2  glycosyl hydrolases AN3201  and AN3200.  The  latter 
three  P.  chrysogenum  proteins  feature  an  N‐terminal  secretion  signal  and  appear  distinct  paralogs  to  the 
extracellular bGal from Aspergillus niger, LacA. 
 
Transcript analysis of Pc22g14540 and Pc12g11750 showed  that  they were expressed exclusively  in  response  to 
lactose but completely repressed on the mixed growth substrate glucose/lactose. Pc16g12750 was seemingly co‐
expressed  with  the  two  putative  intracellular  bGal  genes,  while  its  two  paralog  genes  were  apparently  not 
















The majority  of  Black  Aspergilli  (Aspergillus  Section  Nigri),  including  Aspergillus  niger,  as  well  as many  other 
Ascomycetes fail to germinate on D‐galactose as a sole carbon source. Here, we provide evidence that the ability 
of A. niger  to  transport D‐galactose  is growth  stage dependent, being absent  in  the conidiospores but partially 
present in the mycelia. Despite earlier claims, we could identify galactokinase activity in growing cells and all genes 
of  the  Leloir‐pathway  (responsible  for  channeling  D‐galactose  into  the  EMP‐pathway)  are well  induced  on  D‐
galactose  (and also on  lactose, D‐xylose and L‐arabinose)  in  the mycelial stage. Expression of all Leloir pathway 
genes was also detectable  in  conidiospores,  though galE  (encoding a galactokinase) and galD  (encoding a UTP‐























In  this  study, methods were developed  to determine  the  composition of  various hydrolysates,  generated  from 
diverse biomass and by different pretreatment and hydrolysis methods.  In particular, a HPAEC‐MS method was 



















The black  filamentous  fungi Aspergillus niger has a  long  tradition of safe use  in  the production of enzymes and 
organic acids, and is widely used in biotechnology as host for the production of food ingredients, pharmaceuticals 
and  industrial  enzymes.  Besides,  Aspergillus  niger  grows  on  a  wide  range  of  substrates  under  various 
environmental  conditions.  In  our  research  we  have  addressed  the  production  of  one  of  the  commercially 
interesting building‐block organic acids,  itaconic acid. The transcriptomics analysis  from A.  terreus  identified  the 
most relevant itaconic acid related genes. Subsequently, expressing the specific cis‐aconitate decarboxylase (CAD) 
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Mangrove  is an ecosystem  in which there  is a high competition  for nutrients among microorganisms and where 
lack  of  oxygen  supplies  enables many  oxido‐reduction  reactions  to  occur.  In  this  context  our  study  has  been 
focused on the biological synthesis of silver nanoparticles (Ag NP) by some fungi  isolated from Sao Paulo State’s 









75  to  328  kDa  and  further  investigations  are  being  performed  to  characterize  these  proteins.  Fungi  were 















Fungal  infections  represent  a  serious  health  problem  for  immune  suppressed  patients  who  can  be  highly 
susceptible  to  life‐threatening  systemic  infections.  The  increasing  number  of  fungal  infections  and  the 
development of resistance as well as the significant side effects result  in the need for the  identification of novel 
antifungal drugs. To identify, evaluate and optimize new tolerable and potent compounds with antifungal activity 
we  have  developed  an  in  vitro High‐Throughput‐Screening  Activity‐Selectivity  Assay  (AS‐HTS‐Assay).  This  assay 
mimics the smallest unit of a natural infection by incubating host cells with the pathogen, e.g. Candida species, in 
the presence or absence of antimicrobial compounds. Thereby, it covers all potential targets of pathogen and host 
simultaneously  in one  assay  and provides  the minimal  inhibitory  concentration of  active  compounds  in  a host 
context and the tolerability of these compounds by the host cells. Using this assay we screened more than 100,000 
compounds  for antimycotic activity. One hit, a benzimidazole derivative, showed high antifungal activity against 




















of enzymes. As a cell  factory  it combines a  large  intrinsic protein production capacity with a  long history of safe 
use. Enzyme production in A. niger has been optimized in many ways. Classical strain improvement, optimization 




in‐depth  comparison  of  the  compositional,  physiological  and  structural  features  of  proteins  that  are  poorly 
secreted and  the corresponding  features of proteins  that are well‐secreted has  led to a method to predict  if an 
over‐expressed protein will successfully be produced or not. Moreover,  the same  information has been used  to 











Peptides  are widely  used  in  the  pharmaceutical  industry  and  are  also  gaining  importance  as  food  ingredients. 
However,  the  current  state‐of‐the‐art production of oligopeptides  is  via  chemical  synthesis, which  is  expensive 
especially for long peptides. In addition, peptides can be produced by means of fermentation, wherein multimeric 




We developed a new approach  in which peptides are  inserted  in  the variable  loops of ankyrin  repeats. Ankyrin 
repeat domains are conserved structures and consists of tandem repeats of a 33 amino acid ankyrin repeat unit. 
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We  identified  the  transcriptional  activator  RhaR  is  described  that  is mainly  regulates  the  expression  of  genes 
involved  in  degradation  of  Rhamnogalacturonan‐I.  Micro‐array  analysis  revealed  down‐regulation  of  genes 
encoding  exorhamnogalacturonases,  α‐rhamnosidases,  rhamnogalacturonan  acetylesterases,  an  unsaturated 




RhaR also appears  to  regulate  L‐rhamnose  catabolism as growth of  rhaR disruptant  strains on  L‐rhamnose was 
















growth.  Formation  of  these  aerial  hyphae  involves  several  important  cell  surface  proteins,  among which  the 


















The  cell walls  surrounding  pathogenic  fungi  represent  the  first  point  of  contact with  their  hosts  and  play  an 
important role in the infection process. Electron microscopy studies on ascomycetous yeasts as well as some other 
species have  shown  that  two different  layers  can be distinguished  in  fungal walls. The  inner part of  the wall  is 
electron‐transparent and mainly consists of carbohydrates. This is surrounded by an electron‐dense layer, which is 
packed with a diversity of covalently‐bound cell wall proteins. The protein composition of fungal walls is dynamic 
and  depends  on  the  growth  environment. We  are  interested  in  studying  the  role  of  fungal  wall  proteins  in 
pathogenesis. As a first step, we perform (comparative) genome‐wide in silico analyses to identify putative cell wall 
proteins  (and  other  cell  surface  proteins).  The majority  of  known  fungal  cell  wall  proteins  are  so‐called  GPI 
proteins, which are covalently  linked  to cell wall  β‐1,6‐glucan  through a  remnant of  their GPI  lipid anchor.  In a 
different  approach, we have developed  techniques  to  identify  and quantify  covalently‐bound  cell wall proteins 
using advanced mass spectrometry technology. This allows us to identify cell wall proteins whose expression and 
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air  interface.  In contrast, SC3  is arrested  in an  intermediate conformation at the  interface between water and a 
hydrophobic solid such as Teflon. This finding prompted us to study conditions that promote assembly of SC3 into 
amyloid‐fibrils.  We  have  shown  that  amyloid  formation  at  a  hydrophobic  surface  does  take  place  at  high 























two  commercial  inhibitors, Nikkomycin  Z  and  Caspofungin,  targeting  respectively  chitin  synthases  and  b‐(1,3)‐
glucan  synthase,  responsible  for  the  synthesis  of  the  two major  polysaccharides  of  the  fungal  cell wall.  Each 
compound  alone  inhibits  the  in  vitro  growth  of  B.  cinerea,  and  the  combination  of  both  inhibitors  shows  a 
significant synergistic effect. It was previously reported that inhibition of the synthesis of b‐(1,3)‐glucans and chitin 
leads to a compensation phenomenon  in several  fungi. Our data suggest that,  in the case of synergy, B. cinerea 
was not able  to compensate all  the cell wall deficiencies  induced by  the application of both  inhibitors  together. 




















induced  cell wall  stress  increases  the  expression  of  chitin  synthases  in  Candida  albicans, which  increases  the 
amount of chitin in the cell wall and allows survival of the cell (Munro et al. (2007) Mol Microbiol 63: 1399–1413). 
In  this  study we  investigate  the  effect  of  cell wall  stress  on  the  actual  delivery  of  chitin  synthase  containing 
























of EPL1 can be easily  re‐dissolved  in water. Further,  for EPL1 no statistically significant alteration of  the surface 
tension of aqueous solutions was detected. In other fungi it was shown that cerato‐platanin proteins are not only 
secreted  into  the  medium,  but  also  partially  cell‐wall  localized.  A  potential  chitin‐oligomer  binding  site  was 
recently found in structural NMR studies of the cerato‐platanin protein CP from Ceratocystis fimbriata (de Oliveira 
et  al.  2011,  JBC).  Carbohydrate‐binding  experiments with  EPL1  now  yielded  biochemical  evidence  this  protein 
indeed binds to different chitin‐preparations, but  interestingly not to complex  fungal cell wall preparations of T. 
atroviride.  This  shows  that  this  protein  has  lectin‐like  properties  and  advances  our  knowledge  toward 
understanding  the  functional  roles  of  cerato‐platanin  proteins.  Trichoderma  species  have  three  epl‐genes. 
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sensors  (e.g. AgWSC1),  the  coupled  downstream  protein  kinases  including  a MAPK  signaling module  (AgPKC1, 
AgBCK1, AgMKK1 and AgMPK1), but also downstream effector genes (e.g. AgRLM1). An initial characterization of 
the corresponding mutants  is presented. While a mutant  in Agpkc1 shows a strong general growth defect found 
similarly  in corresponding mutants  in other  fungi, mutants  in several other components of  the CWI pathway,  in 













The  Candida  albicans  transcription  factor  Efg1  is  known  to  be  involved  in many  different  cellular  processes, 
including morphogenesis, general metabolism and virulence. Here, we show that Efg1 besides  its manifold roles, 
also has a prominent effect on cell wall  structure and composition, affecting  strongly  its  structural glucan part. 
Deletion of only one allele of EFG1 already  results  in severe phenotypes  for cell wall biogenesis, comparable  to 
deletion of both alleles, indicative of a severe haploinsufficiency for EFG1. The observed defects in structural setup 
of  the cell wall  together with  the previously  reported alterations  in expression of cell surface proteins,  result  in 
altered  immunogenic properties of strains with compromised Efg1 function. This  is shown by  interaction studies 
with  macrophages  and  primary  dendritic  cells.  The  structural  changes  in  cell  wall  carbohydrate  meshwork 
presented here, together with the manifold changes in cell wall protein composition and metabolism reported in 
other  studies,  contribute  to  the  altered  immune  response mounted  by  innate  immune  cells  and  the  altered 
virulence phenotypes observed for strains lacking EFG1. 
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Small  Rho G proteins  such  as  Rho1  and  Cdc42  are  key  regulators  of  the  actin  cytoskeleton.  In  Saccharomyces 
cerevisiae, Rho1 plays a critical role in cell wall integrity via beta‐1,3‐glucan synthase, protein kinase C (Pkc1) and 
the  actin  cytoskeleton.  In  Candida  albicans  Rho1,  which  has  greater  than  80%  sequence  identity  with  its  S. 
cerevisiae and human counterparts, was shown to be essential. Using mutants, in which the sole copy of RHO1 is 




regulation of  these proteins, under different growth conditions. Previous studies  in S. cerevisiae have  identified 
GTPase binding domains  (GBD) that specifically bind activated G‐protein: the Pkc1 Rho  Interaction Domain  (RID) 
has been used to localize activated Rho1, while Cdc42/Rac‐Interactive Binding (CRIB) domain from Gic2 was used 
to  localize  activated  Cdc42. We  used  similar GBDs,  i.e  a  fusion  of  the  RID  from  C.  albicans  Pkc1 with GFP  to 
visualize  activated  Rho1,  and  the  S.  cerevisiae Gic2  CRIB  domain  fused  to GFP,  as Gic2  is  absent  from  the  C. 















in  new  host  niches.  To  elucidate  new  genes  that  regulate  this  yeast  to  hyphae  transition  we  systematically 
analyzed  all  identifiable protein  kinases, phosphatases  and  their  regulators  in  this morphogenetic process. We 
have used an inducible expression strain library to identify proteins that, when expressed, promote or inhibit the 
yeast to hyphal transition. The resulting library comprises a total of 224 strains, covering 123 verified and putative 
kinases,  39  phosphatases,  25  kinase  and  6  phosphatase  regulators.  In  addition  to  these wildtype  genes,  >30 
mutant  alleles  were  generated.  After  screening  we  have  initially  identified  22  different  proteins  that  induce 
filamentation.  Among  these  22 were  12  proteins  that  have  been  previously  shown  to  be  involved  in  hyphal 
morphogenesis, including members of different MAP kinase cascades and cell cycle regulators. In addition to these 
previously characterized genes, our screen has identified 10 genes whose role in C. albicans filamentation has not 
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family  18  genes  (GH18)  encodes  enzymes  with  mannosyl  glycoprotein  endo‐N‐acetyl‐β‐D‐glucosaminidase 







morphology or  in hyphal branching was detected.  In  addition, we determined  that  Eng18B  is  required  for  the 
antagonistic ability of T. atroviride against the grey mould fungus B. cinerea in dual cultures and that this reduction 
in  antagonistic  ability  was  partly  connected  to  a  secreted  factor.  These  phenotypes  were  recovered  by  re‐
introduction of an intact Eng18B gene in Eng18B disruption strain. A putative role of Eng18B ENGase activity in the 












show dual  localization  in  the  cytoplasm  and peroxisomes. Both  enzymes  contain hidden peroxisomal  targeting 
signals  (PTS1), which  are unveiled by  alternative  splicing or  ribosomal  readthrough. U. maydis mutants  lacking 
peroxisomal  targeting  of GAPDH were  reduced  in  virulence.  In  addition,  these mutants  displayed  a  significant 
growth defect if other NADH dependent dehydrogenases were excluded from the peroxisomes. Dual targeting of 
glycolytic  enzymes  via  cryptic  peroxisomal  targeting  signals  was  also  observed  in  other  fungi  suggesting  an 




















During  gene  expression  of  higher  eukaryotes,  alternative  splicing  (AS)  can  produce  various  isoforms  from  one 
primary transcript. Thus, AS is thought to increase a cell's coding potential from a limited gene inventory. Although 
AS  is  common  in  higher  plants  and  animals,  its  extent  and  use  in  fungi  is mostly  unknown. We  undertook  a 




AS type  in  fungi, whereas exon skipping  is very rare. The  investigated Basidiomycota have on average higher AS 




















fumigatus  exposed  to  gliotoxin  (14 micro  g/ml)  revealed  de  novo  expression  of  a  short  chain  dehydrogenase, 
eukaryotic  translation  elongation  factor  β1  and  Cu/Zn  super  oxide  dismutase;  as  well  as  a  reduction  in  the 
expression of the mycelial catalase AFUA_6G10660 was observed. 
To  assess  the effects on global  gene expression  in  Saccharomyces  cerevisiaefollowing exposure  to  gliotoxin we 
applied  RNAseq  technology.  Exposure  to  16  or  64  µg/ml  gliotoxin  caused  up‐  and  down‐regulation  of  genes 
involved in sulphur and carbohydrate metabolism and oxidative stress resistance. 
A candidate gene approach identified S. cerevisiae mutants that exhibited altered sensitivity to gliotoxin exposure. 
Strains were  chosen, based upon proteomic  data which  identified  proteins  showing  induction/repression  in A. 
fumigatus  following  exposure  to  gliotoxin.  In  contrast  to  a  previous  study  that  screened  a  S.  cerevisiae  gene 
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Globally,  Fusarium  graminearum  infections  reduce  cereal  grain  yield  and  contaminate  grain  with  harmful 
trichothecene mycotoxins. F. graminearum forms an intimate intercellular association with the host species wheat 
whilst infecting the floral tissues (1). TRI gene expression required for deoxynivalenol (DON) mycotoxin production 
is maximal  at  the  advancing  hyphal  front  (2).  This  finding  supports  the  hypothesis  that  DON  plays  a  role  in 
inhibiting plant defences. During this latent infection period, extracellular communication between live pathogen 
and  host  cells  must  occur,  implying  a  role  for  secreted  fungal  proteins.  In  the  current  study,  a  refined  F. 
graminearum  secretome  was  predicted  by  combining  several  bioinformatic  approaches  (3).  A  comprehensive 
comparative  genomic  analysis  involving  57  fungal  and  oomycete  genomes  revealed  that  very  few predicted  F. 
graminearum secreted proteins are species specific (3). A simplified linear system of rachis infection has now been 
used  in  conjunction with  next  generation  sequencing  (Illumina)  and  Affymetrix  array  technologies  to  explore 
globally the repertoire of F. graminearum genes specifically expressed at the intercellularly advancing hyphal front. 


























analyses,  we  identified  Cdc5  and  Prp19,  two  further  components  of  the  Prp19/CDC5  complex,  as  Num1 
interactors.  Moreover,  we  identified  proteins  with  functions  during  vesicle‐mediated  transport  processes;  in 
particular  the  kinesin  1 motor protein  Kin1 was  shown  to physically  interact with Num1. Both  num1  and  kin1 



















crassa   RNAi  and  over‐expressing  transformants  develop  normally,  but  hyphal  germination  from  ascospores  is 
impaired. These results indicate a role of BEM46 in maintaining cell type‐specific polarity in N. crassa.  The protein 
is  localized  in  the  perinuclear  endoplasmatic  reticulum  and  also  forms  spots  near  to  the  plasma 
membrane (Mercker  et  al.  2009).  The  use  of  Lifeact‐TagRFP  (Lichius &  Read  pers.  comm.)  and Bem46‐eGFP  in 
heterokaryons of N. crassa indicated that the Bem46 protein is not interacting with actin. Likewise, the use of the 
lipid raft‐stainer TexasRedTM showed no co‐localization with Bem46‐eGFP. We currently analyze the potential co‐
localization  of  Bem46  with  the  eisosomal  protein  LSP1.  To  that  end  we  cloned  the  corresponding N. 
crassa ortholog of lsp1 and fused it to RFP. 
 
A  yeast  two‐hybrid approach was undertaken using a previously established N.  crassa two‐hybrid  library  (Seiler 
pers. comm.). We  identified one  interacting protein, the anthranylate synthase component  II  (Walker & DeMoss 
1986). Further investigation showed that the BEM46 protein is likely to interact with the F domain of that protein, 















changes  during  conidiation  and/or  germination.  It  was  observed  previously  that  GAD  activity  in  Trichoderma 
atroviride F‐534 changes during conidiation, early germination and stationary phase of submerged culture. A lack 
of GAD activity during batch culture on sucrose as a sole carbon source lead to several aberrations in morphology 
and  development:  increased  formation  of  chlamydospore‐like  structures,  longer  lag‐phase,  lower  germination 
rate, higher number of bipolar germ tubes and increased hyphae branching. It has been demonstrated before that 
in vitro analysis of GAD activity  in Trichoderma decreased  in presence of cyclosporine A, a calcineurin  signaling 
pathway inhibitor. Wild type strain in cultures containing various concentrations of cyclosporine A exhibited similar 
phenotypic  characteristics of  the delta gad  strains –  increased bipolar  germination  and hyphae branching. The 
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medium  containing  oleic  acid  as  a  carbon  source,  surprisingly,  they  exhibited  growth  defects  on  the  glucose 
medium.  By  screening  for  required  nutrient  supplements, we  found  that  the  addition  of  biotin  restores  their 
growth  defects.  Genome  database  searches  revealed  that  BioF  protein/KAPA  (7‐keto‐8‐aminopelargonic  acid) 
synthase, one of  the biotin biosynthetic enzymes, has a PTS1 sequence. Both ΔAobioF and AobioFΔPTS1 strains 















Endogenous  short RNAs  (esRNAs) play diverse  roles  in eukaryotes  including viral defence,  transposon  silencing, 
heterochromatin formation and post‐transcriptional silencing of protein coding genes. Most esRNAs are produced 
from double  stranded RNA  (dsRNA) by Dicer and  loaded  into a RISC  complex  containing an Argonaute protein. 
esRNAs are grouped  into different classes based on biogenesis and function but not all classes are present  in all 
eukaryotic  kingdoms.  It  is  not  clear what  esRNA  classes  are  present  in  fungi  and whether  they  regulate  the 
expression of protein coding genes. By deep sequencing of esRNAs in the wild type and silencing mutants we have 
shown that the opportunistic pathogen Mucor circinelloides does not contain microRNAs but produces new classes 
of  esRNAs, which map  to  exons  and  regulate  the  expression of protein  coding  genes.  The main  class of  these 
exonic‐siRNAs  (ex‐siRNAs)  is  generated by RNA‐dependent RNA Polymerase‐1  (RdRP‐1)  and Dicer‐like‐2  (Dcl‐2), 

























and  leads  to defects  in  filamentous growth and a  reduced virulence. Here we  show  that  the plus end‐directed 
UNC104/Kif1A‐like Kinesin 3 as well as the minus end‐directed split dynein Dyn1/2 are involved in the shuttling of 
the Rrm4‐containing mRNPs. Kin3  transports  the mRNPs  to  the poles of  the  growing hyphae, whereas Dyn1/2 
mediates  the  retrograde  movement  of  the  mRNPs.  Furthermore  we  demonstrate  co‐localisation  of  Rrm4‐
containing  mRNPs  with  the  t‐SNARE  Yup1  on  endosomes,  that  are  transported  by  the  same  set  of  motors. 
















transport  of  substrates  across  membranes.  The  death‐inducer  drug  staurosporine  (STS)  up‐regulates  the 
expression  of  the ABC  transporter  protein  ABC‐3  in Neurospora  crassa,  as  revealed  by microarrays,  qPCR  and 
western‐blotting. Taking advantage of STS fluorescence, a  flow cytometry methodology was devised to measure 
STS  intracellular  content.  The  abc‐3  deletion mutant  revealed  to  be  deficient  in  STS  export,  resulting  in  high 
intracellular accumulation of the drug, and pointing to a role of the ABC‐3 protein as a STS exporter. Accordingly, 
the mutant was found to be highly sensitive to STS‐induced cell death, as revealed by  impaired germination and 
increased DNA  fragmentation, and classical  inhibitors of ABC  transporters enhanced  the effects of STS. We also 
found  that  STS‐induced  cell  death  in  N.  crassa  is  accompanied  by  the  export  of  reduced  glutathione  (GSH). 
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Fusarium verticillioides  is one of the most  important fungal pathogen to cause ear and stalk rot  in maize, even  if 
frequently  asymptomatic.  The  interest  for  this  fungus  increased  significantly  after  the discovery of  fumonisins, 














The  results obtained  indicate  that  the presence of  lyophilised maize  induces  the up‐regulation of all  the genes 









Vegetative hyphal  fusion has been hypothesized  to play an  important role  in  the emergence of  fungal diversity, 
including  the generation of  interspecies hybrids. The ability  to  form  fused hyphae also appears  to be  related  to 
fungal sexual reproduction, since genes involved in the former are often required for the latter as well. Here, we 
used epichloae endophytic  fungi as models  to study  the potential correlation between vegetative hyphal  fusion 
and fungal diversity, since they include both sexual (Epichloë) and asexual (Neotyphodium) species, with the latter 
consisting of  interspecies hybrids  and non‐hybrids.  Subcellular  staining  and  confocal  laser  scanning microscopy 
revealed  that  the  representative Epichloë  festucae  isolate Fl‐1  forms  complete hyphal  fusion with a  continuous 
cytoplasm  being  established.  It  also  formed  hyphal  fusion  during  endophytic  growth  in  a  tall  fescue  plant. 
Calcofluor White  staining  and DIC optics  revealed  that most  Epichloë  isolates  form  vegetative hyphal  fusion  in 
cultures. A majority of Neotyphodium isolates were also capable of hyphal fusion; however, a substantial portion 
of non‐hybrid Neotyphodium species appear to  lack this ability. Our data favor the hypothesis that the ability to 
undergo  hyphal  fusion  is  important  for  interspecies  hybrid  formation,  and  support  its  importance  in  the 
emergence of fungal diversity.  
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center)  and  to  puncta  in  the  cytoplasm  that move  bidirectionally.  Treatments  with  inhibitors  show  that  the 
localization of MyoE at the Spitzenkörper  is actin dependent but movement of some of the MyoE puncta  in the 
hyphae is actin independent. Time‐lapse imaging of SynA, a v‐SNARE, reveals that in myoE∆ cells vesicles no longer 














Fungal  hyphae  have  the  capacity  to  explore  the  surrounding  environment  and  to  grow  towards  gradients  of 
tropically active cues. Chemotropic responses to nutrients, sex pheromones or host compounds play a crucial role 
in  fungal  development  and  virulence,  but  the  underlying mechanisms  remain  poorly  understood. We  used  a 




the  conserved  Pathogenicity  MAPK  cascade,  were  impaired  in  chemotropism  towards  nutrients,  but  fully 
responsive to α‐pheromone and tomato root exudates. By contrast, Rho1 and Mpk1, two components of the cell 
integrity MAPK cascade, were specifically  required  for directed growth  towards  root exudates or α‐pheromone. 
We  further  identified  several  transmembrane  proteins  involved  in  chemoattractant  sensing,  including  the  G‐
protein  coupled  receptor  Ste2,  the  signalling mucin Msb2 and  the  tetraspan adaptor protein  Sho1. Our  results 
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Subgroup  B5  genes  encodes  enzymes  with  ENGase  deglycosylation  activity.  In  this  study,we  investigated  the 
functional  role  of  10 N.crassa  genes  coding  for  chitinases,  2  genes  encoding  ENGases  and  1  gene  encoding  a 
NAGase,  using  gene  disruption  and  qPCR  techniques.  The  ENGasedisruption mutant  Δgh18‐10  showed  slower 
growth rate on carbon rich media and on chitin plates when compared with the wildtype (WT), while it grew faster 




were  both  induced  during  fungal–fungal  interactions.  However,  gh18‐6  was  only  induced  during  interspecific 















RNA‐dependent  RNA  polymerases  (RdRPs)  participate  in  the  initiation  and/or  amplification  steps  of  the  RNA 
silencing  mechanism  in  different  organisms.  The  role  of  these  enzymes  is  not  limited  to  silence  exogenous 
sequences but they are required  for production of endogenous siRNAs that mainly map to repetitive sequences 
and transposons. We have tested the role of two different rdrp genes  in exogenous and endogenous silencing  in 
the  zygomycete Mucor  circinelloides,  a  basal  fungus  evolutionary  distant  from  other  fungal model  organisms. 
Analysis  of  rdrp‐  disruption mutants  indicates  a  functional  diversification  of  both  genes  in  transgene‐induced 
silencing.  Gene  rdrp‐1  participates  in  the  initiation  of  silencing  by  sense  transgenes  by  producing  antisense 
transcripts derived from the transgenes, but it does not have a role in dsRNA‐induced silencing. On the other hand, 
rdrp‐2  is required for efficient amplification of silencing and accumulation of siRNAs regardless the nature of the 
silencing  trigger. Differences  in  the phenotype of mutants of each gene highlight  the  cellular and physiological 
relevance  of  the  functional  diversification.  Small  RNA  analyses  in  the wild‐type  strain  and mutants  affected  in 
silencing  genes demonstrate  that both  rdrp  genes  are  involved  in  a novel degradation process of  endogenous 
mRNAs that is dicer‐independent. This new regulatory pathway, which does not include discrete sRNA molecules, 
mainly  regulates  the  level of  expression of housekeeping  genes by  specific degradation of mRNAs. Our  results 






















locus.  Both  point‐mutated  cot‐1  strains  exhibit,  at  different  extents,  abnormal  hyphal morphology,  typified  by 
hyphal  swelling,  dichotomous  branching  and  cytoplasmic  leakage  along  the  aerial  hyphae.  In  addition,  these 
mutants produce  less macroconidia.  In  spite of  the mentioned defects, general  colony morphology and growth 
rate of the mutants was only slightly affected.  Interestingly, the hyphal and conidiation defects of both arginine 
















Its ability  to grow at high  temperature  is an  important virulence  factor and a key  feature during pathogenesis. 
Therefore, we have  screened a mutant  collection generated by Agrobacterium  random  insertional mutagenesis 
aiming to uncover new genes that may be involved in high temperature growth. The inactivation and deletion of 
APE4,  an  aspartyl  amino  peptidase which  localizes  to  degradation  vesicles  and  is  involved  in  autophagy  in  S. 









 Cryptococcus  neoformans  is  an  opportunistic  fungus  that  has  the  ability  to  infect  immune  compromised 




have  created  and  screened  a  library  generated  by  Agrobacterium  random  insertional mutagenesis  aiming  to 
uncover new genes that may be involved in high temperature growth that could also be a new target for antifungal 
therapy. We found that the inactivation and deletion of URA4 gene leads to growth arrest at 37º C. URA4, codes 
for  a  dihydroorotase  involved  in  the  conversion  of  carbamoyl  aspartate  to  dihydroorotate  in  the  de  novo 
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intracellular  siderophores  for  storage  and distribution  of  iron. Moreover, A.  fumigatus  employs  a  second  high‐
affinity  iron  acquisition  system,  reductive  iron  assimilation  (RIA).  Siderophore  biosynthesis  (SB)  but  not  RIA  is 





transcarbamoyl  transferase)  on  siderophore  production  was  studied.  Both ΔargEF  and  ΔargB  are  arginine 
auxotrophic. Growth of ΔargEF but not ΔargB  is partially rescued by ornithine supplementation. Blocking RIA by 
ferrous  iron  chelation  inhibited  growth of ΔargEF but not ΔargB.  Siderophore production of ΔargEF decreased 
while  that of ΔargB  increased with declining  arginine  availability.  Taken  together,  these data  indicate  that  the 
siderophore  system  is  mainly  fueled  by  mitochondrial  rather  than  cytosolic  ornithine  production  and  that 
mitochondrial ornithine biosynthesis  is  feedback  inhibited by arginine. In agreement with  the SB defect, ΔargEF 
displayed a dramatically reduced cellular ornithine content. In contrast, the arginine and polyamine contents were 
wild  type‐like,  indicating prioritization of  the  later  two biosynthetic pathways over  SB. Consistent with  cellular 




















the  PRO‐proteins  involved  in  sexual  development.  The  characterisation  of  three  PRO  proteins  led  to  the 
identification    of  two  different  conserved  multi  subunit  complexes  involved  in    signalling  during  cellular 
differentiation [1, 2, 3]. PRO40, the homolog   of Soft from Neurospora crassa, supposedly works as a scaffold    in 
the PRO40‐MAPK  interaction network conserved  in ascomycets. Besides   the MAPK cascade kinases and PRO40, 
the multifunctional protein SPG20  is    involved  in  this complex. For  the  first  time  in  filamentous  fungi  the highly 
conserved striatin  interacting phosphatase and kinase (STRIPAK) was characterised in S. macrospora via different 
approaches [4]. PRO11 is the homolog of human striatin  and probably is a scaffolding subunit in this complex [1]. 
PRO22  is  also    highly  conserved  among  eukaryotes  and  is  homologous  to  human  STRIP    (“striatin  interacting 
protein”) [3]. As part of the STRIPAK complex, it  was possible to show the interaction of PRO22 and the scaffolding  
subunit PP2AA of the heterotrimeric protein phosphatase PP2A [4]. These  two multi modular protein complexes 
play  a  crucial  rule  in  signalling    during  the  transition  from  vegetative  growth  to  sexual  development  and    are 













Although  in  varying  amounts,  Pectin  is present  in  all plant biomass, being  the main  constituent of  the middle 
lamella, which is the cell wall layer connecting adjacent cells. 
 





the  Pectin‐specific  secretome  as well  as  all  the  genes  involved  in  the  subsequent  catabolism  of  the  resulting 
sugars. Neurospora was  found  to  secrete more  than  70  proteins  on  Pectin  and  orange  peel  from  at  least  25 
carbohydrate‐active  families.  RNA  sequencing  allowed  us  to  screen  the  entire  genome  for  genes  specifically 
induced by Pectin. Furthermore, strains containing deletions  in genes  (potentially)  involved  in Pectin catabolism 
were analyzed for their phenotype when grown on pectin and any difference in their rate of pectin consumption in 
comparison to the WT. Our results demonstrate that Neurospora, with its well‐established genomics resources in 
combination  with  proteomic  tools,  is  ideally  suited  to  characterize  fungal  polysaccharide  degradation  in 
unparalleled detail. 
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The  opportunistic  human  pathogen  Aspergillus  fumigatus  produces  extra‐  and  intracellular  siderophores  for 




clusters  indicating  a  function  in  siderophore metabolism.  Enhanced  green  fluorescent  protein  (EGFP)‐tagging 
localized AbcB  in  the plasma membrane.  Inactivation of AbcB blocked excretion of  the siderophore  fusarinine C 
(FsC) and increased intracellular accumulation of FsC degradation products. Deletion of AbcC decreased excretion 
of  triacetylfusarinine  C  (TAFC)  but  increased  excretion  of  its  precursor  FsC.  Inactivation  of  AbcD  reduced 
siderophore excretion only in AbcB‐ or AbcC‐deficient backgrounds, implying mutual compensation of these ABC‐
transporters.  Inactivation of all  three ABC  transporters  completely blocked  siderophore excretion. Consistently, 
inactivation of AbcB, AbcC, either  two of  the  three, and particularly all  three ABC  transporters  impaired growth 














remains  silent under normal  laboratory  conditions. We discovered  a novel  secondary metabolite  in Aspergillus 
nidulans  by  predicting  a  biosynthetic  gene  cluster  with  genomic  mining.  We  identified  a  Zn(II)2Cys6–type 
transcription  factor and demonstrated  its role as a pathway‐specific activator  for the cluster genes. Quantitative 
real‐time PCR and DNA  array  analysis  showed  that overexpression of  the putative  transcription  factor  leads  to 
upregulation of seven genes in the predicted cluster area. The GC/MS analysis of the strain with an activated gene 
cluster  revealed production of  a novel  secondary metabolite  for Aspergillus nidulans.  In  addition, we noted  an 











































Calcium  signalling  is  involved  in  regulating  many  important  processes  in  filamentous  fungi  including  spore 
germination,  hyphal  growth, mechanosensing,  stress  responses,  the  cell  cycle  and  circadian  rhythms.  As  the 
primary intracellular Ca2+ receptor, calmodulin (CaM) converts Ca2+ signals into enzymatic signals by regulating the 
activity  of  numerous  target  proteins. We  have  found  that  both  Ca2+‐free medium  and  two  CaM  antagonists 
(calmidazolium  and  trifluoperazine)  selectively  inhibit  conidial  anastomosis  tube  (CAT)  fusion  during  colony 
initiation  in Neurospora crassa. These results  indicate that Ca2+/CaM signalling  is probably  involved  in regulating 
this process. In order to further analyse the role of CaM in regulating cell fusion during colony initiation, we have 
been  imaging GFP  labelled  CaM  in  living  cells.  For  this  purpose we  use  both  the  native  promoter  and  Pccg‐1 
promoter of N. crassa to express N‐terminal or C‐terminal GFP tagged CaM. In germ tubes and CATs, CaM localized 
as  dynamic  dots  associated  with  the  plasma membrane  and  within  the  cytoplasm.  In  germ  tubes  CaM  also 
localized at developing  septa  (CATs  lack  septa). However, CATs  that were undergoing  chemoattraction  towards 
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have produced a  synthetic,  fluorescently  labelled pheromone marker and observed  its  localisation over  time  in 













HYM1/MO25‐type  proteins  function  as  general  co‐activator  proteins  of  germinal  center  kinases  (GCKs), which 
activate  nuclear‐DBF2‐related  (NDR)  kinase  pathways  and  thereby  regulate  cellular  morphogenesis  and 
proliferation. Here we show that,  in addition to a scaffold function of HYM1 for the POD6‐COT1 GCK‐NDR kinase 
complex  in  N.  crassa,  HYM1  is  also  critical  for  the  NRC1‐STE7‐MAK2  MAP  kinase  pathway,  which  regulates 
vegetative cell‐cell communication and sexual development. HYM1  interacts with all  three kinases of  the MAK2 
MAP kinase cascade and co‐localizes with MAK2 at the apex of growing cells. Deletion of hym‐1 phenocopies all 
defects  observed  for  MAK2  pathway  mutants  by  abolishing  MAK2  activity.  A  NRC1‐STE7  fusion  protein 
reconstitutes MAK2 signaling, while constitutive activation of the  individual MAPKKK and MAPKK proteins of the 
MAK2  pathway  does  not.  These  data  identify  HYM1  as  novel  scaffold  for  the NRC1‐STE7‐MAK2  pathway  and 














genes are  found  in B. cinerea‘s genome. Phylogenetic analyses  revealed  that orthologs  to  the  α‐tubulin A gene 
exist  in  all  asco‐  and  basidiomycetous  species  whereas  the  α‐tubulin  B  gene  seems  to  be  present  in  some 
ascomyceta only.  In B. cinerea, tubulin A and B share 69%  identity at the protein  level, and the B gene  is always 
more expressed than A. Besides, the expression of both genes follow a similar profile during growth and conidia‐
derived  development.  Interestingly,  a  peak  of  expression  is  observed  early  in  development  and  expression  is 
higher in infection cushions than in mycelium. To understand these changes in expression, transcriptional fusions 
and  successive deletions were used  to  identify putative  regulatory  regions  in  the B gene promoter.  In parallel, 
bioinformatic motifs searches were conducted to find putative DNA sequences involved in this regulation. 
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The  vast majority  of  fungi  propagate  clonally  through  the  formation  of  asexual  spores  (conidia).  To  produce 
conidia,  fungi must undergo a defined program of morphological development, which presumably  requires  the 
coordinated efforts of many individual genes and signal transduction pathways. In the cereal pathogen, Fusarium 
graminearum, the morphological transition from filamentous growth to conidiation is critical for dissemination and 
infection.  In  spite  of  this,  very  little  is  known  about  the  genetic  regulation  of  this  important  developmental 
process.  From  genetic  screens  designed  to  identify  genes  regulating  specific  aspects  of morphogenesis  in  F. 
graminearum, we identified several insertional mutants impaired in conidiation, which variously display a range of 
loss‐  and  gain‐of‐function  phenotypes. One mutant  that  fails  to  produce  conidia,  designated  8B5,  contains  an 
insertion within a putative bi‐directional promoter of genes FG_10779 and FG_10780. To further understand the 




putative  transcription  factors  (such  as  a  white‐collar  homolog),  structural  genes  (such  as  a  chitin  synthase 













drug  class.  The  key  causes of  clinical  azole  resistance  are point mutations  in  the drug  target  (CYP51) however 
isolates with  non‐target  resistance mechanisms  are  being  frequently  isolated  in  our  patient  population.  In  an 
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by  the  succession of  in  vitro  culture. They, however,  recover  the  ability  if  the hyphae  could  infect  to  the host 
plants. We have developed the method (ALP medium) that many fungi could form perithecia in vitro using lightly 
boiled gardenia and hydrangea leaves (Furukawa and Kishi 2000). These facts indicate that some common factors 
which  induce perithecia formation  in many fungi must exist  in the  leaves. We tried to extract the factors and re‐
investigate  physical  conditions,  especially  light  wavelength,  to  induce  perithecia.  Pleospora  herbarum  (Pers.) 
Rabenh was used  for  the examinations. As a  result,  the activity existed  in  the oxidized aqueous  fraction, which 
induced the perithecia and conidia abundantly under the dark condition. Fatty acids and the related compounds, 
which were reported to induce perithecia and conidia in Aspergillus nidulans (Calvo et al. 1999, Tsitsigiannis et al 





















medium.  After  addition  of  glucose, MalP–GFP  was  promptly  internalized  and  delivered  to  the  vacuole.  This 
internalization was prevented by the addition of latrunculin B, an actin depolymerizing agent, indicating that MalP 
was  targeted  to  the  vacuole  by  endocytosis.  Effect  of  the  sugar  species  including  glucose  analogs  on  the 
internalization of MalP–GFP was  investigated by fluorescence microscopy. Consequently, fructose, mannose, and 





















membrane  are  removed  from  the  plasma  membrane  subapically  by  endocytosis.  Thus  filamentous  growth 
depends  on  different  populations  of  vesicles,  which may  use  different  routes  for  transportation.  In  order  to 
investigate the dynamics and role of different vesicles, we studied the localization of different proteins of both the 
endocytotic and exocytotic pathway. SynA, a v‐SNARE protein and clathrin heavy‐chain are components of both 
pathways.  In  addition,  three  putative  secreted  proteins,  β‐glucosidase  with  a  signal  peptide  (BglA)  and  two 


















Virtually  all  organisms  require  iron  as  an  essential  nutrient.  Siderophores,  low  molecular  mass,  iron‐specific 
chelators,  play  a  central  role  in  iron  acquisition,  iron  storage  and  virulence  of  various  phyto‐  and  animal‐
pathogenic fungi  (1‐3). However, the subcellular  localization of siderophore biosynthesis  is unknown. Aspergillus 
fumigatus and Aspergillus nidulans produce two major siderophores: extracellular triacetylfusarinine C (TAFC) for 
iron acquisition and  intracellular  ferricrocin  (FC)  for  iron  storage.  Interestingly,  two TAFC biosynthetic enzymes, 
SidH  (cis‐anhydromevalonyl  CoA‐hydratase)  and  SidF  (N5‐hydroxyornithine:cis‐‐anhydromevalonyl  CoA‐N5 
transacylase), possess putative peroxisomal  targeting  signals  type 1  (PTS1), which are highly  conserved  in  their 
orthologs  of  Aspergillus  ssp.  .  Using  N‐terminal  GFP‐tagging  of  SidH  and  SidF, we  could  show  that  the  TAFC 
biosynthesis is, in part, localized in peroxisomes. Addionally SidH and SidF were localized in peroxin mutant strains 
of A. nidulans  to  confirm PTS1 dependent  import. Peroxins are proteins  critical  for peroxisome biogenesis  (e.g. 
PexC) or protein targeting into peroxisomes (e.g. PexE). Furthermore peroxin mutant strains were compared to the 
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Iron  is an essential element  for all eukaryotes but  its excess  is deleterious.  Iron homeostasis  results  from  tight 
regulation  of  iron  acquisition  and  iron  storage.  A.  fumigatus  produces  the  extracellular  siderophores  
triacetylfusarinine C (TAFC) and fusarinine C (FSC) for iron uptake and the intracellular siderophores ferricrocin (FC) 
and hydroxyferricrocin for iron distribution and storage. Siderophore biosynthesis is important for the adaptation 
to  iron  starvation  and  therefore  crucial  for  virulence.  Intracellular  iron  excess has been  shown  to  increase  the 
content of  FC‐chelated  iron  and  the expression of AFUA_4g12530,  termed CccA, which  shows  similarity  to  the 
vacuolar  iron  importer  Ccc1  of  S.  cerevisiae.  These  data  indicate  a  role  of  both  the  vacuole  and  FC  in  iron 
detoxification. 
 
Green  fluorescence protein‐tagging  confirmed  localization of CccA  in  the  vacuolar membrane. During high  iron 
conditions genetic inactivation of CccA impaired growth, in particular in combination with derepressed iron uptake 
due  to  deficiency  in  the  iron  regulator  SreA.  In  contrast,  overproduction  of  CccA  increased  iron  resistance. 
Inactivation of FC biosynthesis did not affect iron resistance. Lack of FC, CccA and in particular both, increased the 
















poorly understood. Our data  indicate  that  the  anillin BUD4 marks  septum placement by organizing  the RHO4‐
BUD3‐BUD4 GTPase module and that this complex  is controlled through two NDR kinase signaling cascades, the 
septation  initiation  network  (SIN)  and  the morphogenesis  network  (MOR). By  using  a  combination  of  live  cell 
imaging, genetic and biochemical approaches, we show  that COT1 and DBF2  localize to  the constricting septum 
and  are  regulated  by  the  two  specific  upstream  germinal  center  (GC)  kinases  POD6  and  NCU04096  that 
phosphorylate the respective NDR kinase at their C‐terminal hydrobhobic motif. A third GC kinase, MST1, functions 
as generic  regulator of both NDR kinases. cot‐1 and dbf‐2 mutants display opposite  septation defects. Epistasis 
analysis of  sin, mor  and bud double mutants places  the  SIN upstream of  the MOR, which  in  turn  inhibits BUD 
function. We demonstrate  that COT1, but not DBF2, binds  to and phosphorylates BUD3 and BUD4. Mutational 
analysis of BUD3 identifies Ser798, located within an amphiphatic helix of BUD3 that seems to be phosphorylated 















In  Aspergillus  nidulans  septum‐associated microtubule‐organizing  centres  (sMTOCs)  together with  spindle  pole 
bodies  (SPBs) polymerize  cytoplasmic microtubules. Previously, we  identified a novel MTOC‐associated protein, 
ApsB (Schizosaccharomyces pombe mto1), whose absence affected MT formation from sMTOCs more than from 
SPBs, suggesting that the two protein complexes are organized differently (Suelmann et al., 1998). sMTOCs share 
at  least  two  further  components,  gamma‐tubulin  and  GcpC  (S.  pombe  Alp6)  with  SPBs,  and  ApsB  interacts 
physically with gamma‐tubulin. Surprisingly, ApsB contains a peroxisomal  targeting sequence, PTS2, which could 
be replaced by a PTS1 motif at the C‐terminus of ApsB (Zekert et al., 2010). Here, we show that fractions of ApsB 
and  gamma‐tubulin  indeed  reside  in microbodies.  Both  proteins  co‐fractionated  with microbodies  in  sucrose 
gradients. Protein protection assays revealed that ApsB and gamma‐tubulin reside inside microbodies suggesting a 
novel role for these organelles  in microtubule organization. As a further proof for such a function, we created a 















Cytokinesis  in  filamentous  fungi  involves  the progressive  inward growth of  the cell wall and plasma membrane, 
resulting in a series of functionally connected multinucleate compartments delimited by crosswalls termed septa.  
By screening chemically mutagenized strains of the model fungus Aspergillus nidulans, we have identified several 
septation‐impaired  isolates  with  mutations  occurring  in  loci  different  from  those  of  previously‐identified 




II  sequences  that  we  have  examined.   The  mutation  does  not  prevent  localization  of  the  MyoB  protein  to 
contractile  rings, but  it does block  ring  constriction.  Wild  type MyoB  colocalizes with myosin  light  chain  (MLC; 
AN6732),  tropomyosin  (TpmA; AN5686), and  α‐actinin  (AcnA; AN7707)  in  contractile  rings.  Down‐regulation of 
wild‐type MyoB expression under  control of  the A. nidulans AlcA promoter blocks  septation and  localization of 
MLC to pre‐septal rings, but not  localization of actin or TpmA.  Similarly, ring targeting of AcnA  is blocked by the 
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Verticillium  longisporum  is a soil‐born host‐specific fungal pathogen of Brassicaceae.  It  infects through the roots, 
colonizes  the  central  cylinder  inside  the  xylem  vessels  and  spreads  through  the whole plant.  The  evolutionary 
origin of  the  cruciferous  fungal pathogen, V.  longisporum  is  still a mystery.  It  is very  closely  related  to both V. 
dahliae and V. albo‐atrum but possesses some typical characteristics such as long spores, almost double amount of 
nuclear DNA content and cruciferous host specificity. On the genomic  level most of the genes of V.  longisporum 
have  two copies.  In  this project we  focus on effectors of V.  longisporum which modulate  the  interaction of  the 
pathogen  with  its  host  B.  napus.  In  order  to  identify  such  effectors,  we  started  to  compare  biotrophic  with 
saprophytic growth conditions. As we can’t  investigate  the  fungus within  the plant yet, we extracted xylem‐sap 
from  oilseed  rape  and  used  it  as  growth  substrate  to mimic  biotrophic  conditions. We  compared  them with 
saprophytic growth media such as simulated xylem medium (SXM) and potato dextrose broth (PDB). All cultures 
were simultaneously used to analyze the transcriptome by RNA‐Seq and the exoproteomes by MALDI‐TOF and LC‐













bodies  (processing  bodies)  and  stress  granules  are  two  types  of  cytoplasmic mRNP  granules  that  are  widely 
observed in eukaryotes. Both of them are implicated in the posttranscriptional regulation of gene expression when 
cells are exposed to stresses. However, these structures in filamentous fungi including Aspergillus oryzae have not 
yet been  elucidated  in detail.  In  this  study,  the well‐known  components  of  P‐bodies  and  stress  granules were 
tagged with  fluorescent  proteins  and  analyzed  in A.  oryzae  under  various  stress  conditions. AoDcp2‐EGFP  and 
AoEdc3‐EGFP‐labeled P‐bodies were observed in the cytoplasm under normal growth condition, and were further 
induced  in  response  to stresses. AoPab1‐EGFP and AoPub1‐EGFP showed a dispersed distribution under normal 
growth  condition,  and  the  aggregation was  induced  to  form  stress  granules under  stresses. Most of  the  stress 
granules were  colocalized or  closely  associated with  P‐bodies.   Additionally,  it has  known  that A. oryzae AoSO 
protein, a homolog of the Neurospora crassa SO, accumulates at septal pore in response to stresses. AoPab1 was 


















MAK‐1  is  not  fully  understood.  In  this  study, we  examined  the  contribution  of MAK‐1  and MAK‐2  to  cell wall 
integrity in N. crassa. Both the mak‐1 and mak‐2 disruptants were more sensitive to micafungin, a beta‐1,3‐glucan 
synthase  inhibitor,  than  the  wild‐type  strain,  whereas  only  mak‐1  disruptant  displayed  highly  sensitivity  to 
polyoxin,  a  chitin  synthesis  inhibitor. Western  blot  analysis  revealed  that  the  phosphorylation  level  of MAK‐2 
significantly increased by micafungin in wild‐type strain. In contrast, the MAK‐1 was constitutively phosphorylated 
from  conidial  germination  to  hyphal  growth  stage  in  wild  type  strain.  Interestingly,  this  basal  MAK‐1 
phosphorylation was  almost  abolished  in  the mak‐2  disruptant. When  the mycelia  of mak‐2  disruptant were 

















al. unpublished data).  In order to  identify all targets of LAE1  in T. reesei, we analysed the transcriptome of  lae1 




NRPS)  or  predicted  (monooxygenases,  dioxgenases,  multicopper  oxidases)  enzymes  involved  in  secondary 
metabolite  production was  also  affected, with  roughly  equal numbers  of  genes  being up‐  and  downregulated. 
Approximately 15 % of the genes presumably regulated by LAE1 occurred  in 40 discrete clusters  in the T. reesei 
genome.  ChIP‐seq  analyses  suggest  that  LAE1  does  not  directly  alter  the  balance  of  an  active  (H3K4me2)  and 
silencing (H3K9me3) histone modification under our conditions. Conidiation was strongly reduced in the delta‐lae1 
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Trichoderma  atroviride  (teleomorph  Hypocrea  atroviridis)  exhibits  a  synchronized  manner  of  sporulation  in 
response to light stimulus, and thus serves as a model organism for photomorphogenetic investigations. However, 
conidiation of Trichoderma atroviride strongly depends on carbon source. Here we show the  involvement of the 
LAE1 protein  in  light sensing by T. atroviride and regulation of  its development. Phylogenetic analysis shows that 
LAE1  from T. atroviride  is orthologous to LAE1  from T. reesei  (teleomorph Hypocrea  jecorina) and they both are 
orthologous to LaeA from Aspergillus nidulans (teleomorph Emericella nidulans). In the later fungus this protein is 
the master regulator of secondary metabolite production. A  loss of  function of  lae1  in T. atroviride dramatically 
reduces  sporulation  in  general  and  weakens  the  induction  of  conidia  formation  by  light.  We  compare 
photostimulation of conidiation of  lae1 mutants of T. atroviride P1  (lae1 knockout and  lae1OE respectively) and 
the  corresponding  lae1 mutants  of  T.  reesei  by  using  a  broad  set  of  carbon  sources  in  an  optimized  BIOLOG 
Phenotype MicroArray. We also show that the two blue light receptor proteins BLR‐1 and BLR‐2 interact with LAE1 
in  the developmental  regulation of T. atroviride.  Last not  least,  the mechanical  injury of mycelia, which usually 










In  this  study, we  show  that  cytological  approach  is  useful  to  analyze  chromosome  structure,  karyotype,  and 
phylogeny of Colletotrichum spp. Seven species, C. graminicola  (C‐gra), C. higginsianum  (C‐hig), C. orbiculare  (C‐





our method. With  the merits of cost and  time, cytological karyotyping  should be useful  to know  the outline of 
genome  at  the  onset  of  genome  project.  (2)  In  C‐orb,  a  novel  feature  of  chromosomes was  discovered: most 
chromosomes  are  distinctly  partitioned  into  highly  AT‐rich  regions  that  constitute  centromeric,  constitutive 
heterochromatin  and  the  remaining  highly  GC‐rich  regions.  Also  chromosome  rearrangements  were  easily 
detectable between the strains based on morphological  features. Thus, C‐orb  is promising as a model  for fungal 












































nitrogen sources, resulting  in  transcription only when glutamine or ammonium  levels are  limiting.  In Aspergillus 








deletion mutant with areB gene  from plant pathogen Fusarium  fujikuroi to check  if both proteins are  functional 
homologues. 
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The  cationic antifungal protein PAF  inhibits  the growth of  sensitive  filamentous  fungi, e.g. Aspergillus nidulans, 
Aspergillus fumigatus, Neursopora crassa. The plasma membrane plays a crucial role in binding PAF, regulating ion 
channels  in  response  to PAF,  transmitting  signals  into  the  cell  and  finally  also  in PAF uptake.  Thus  the plasma 
membrane might  determine  at  least  in  part  PAF  resistance  or  sensitivity. A microarray‐based  gene  expression 
analysis in A. fumigatus revealed the deregulation of genes in response to PAF which are directly involved in fatty 
acid and  lipid synthesis, membrane composition and cell signalling.  In accordance,  the  following pathways were 
identified to be significantly deregulated by PAF treatment (KEGG GSEA, p<0.05): glycerophospholipid metabolism 
(afm00641), inositol phosphate metabolism (afm00562) and phosphatidylinositol signalling (afm04070). A change 
in  the  expression  of  genes  involved  in  the  synthesis  of  the  plasma membrane may  affect  its  composition  and 
fluidity and  finally  its accessibility  for PAF pointing  towards  the attempt of  the  fungus  to  survive  the antifungal 
attack. We  studied  in more detail  the  interaction of PAF with  the plasma membrane and  found  that PAF binds 
exclusively to phosphoinositolphosphate (PIP), bis‐ (PIP2) and triphosphates (PIP3) and phosphatidic acid (PA), but 
not to phospholipids. These properties were further investigated by solution NMR 15N‐chemical shift titration (CST) 















Identification and  functional  characterization of genes  involved  in effector  secretion  render new  insights  in  the 
genetic control of pathogenicity and may lead to the identification of novel effector proteins. Here, we show that 
MgWor1  is an  important regulatory gene  in M. graminicola that plays a crucial role  in the expression of specific 




























each  of  these  genes were  elevated. Gene‐dose  effect  enhanced  the  carotenoid  production  and  decreased  the 
sensitivity to statins (inhibitors of the HMG‐CoA reductase enzyme) of all types of transformants, but in different 
extent.  Relative  transcription  levels  of  the  three  genes  during  the  life  cycle  of  the  fungus  and under  different 
cultivation  conditions  (such  as  aerobic/anaerobic  growth  or  different  carbon  sources)  were  analysed  by 
quantitative  real‐time  PCR.  In  these  studies,  hmgR1  showed  a  constitutively  low,  while  hmgR2  showed  a 
constitutively  high  transcription  level.  Transcription  of  hmgR3  increased  significantly  under  anaerobic  growth 
conditions. Moreover, growth  rate of  transformants,  in which hmgR3 was  silenced,  showed a  reduced growing 











One of  the possible mechanisms of azole  resistance  is  the up‐regulation of genes encoding drug efflux pumps, 
mainly belonging to ABC transporters. Aspergillus oryzae exhibits azole drug resistance through overexpression of 
ABC  transporter  genes  such  as  atrA,  atrF,  and  atrG.  Expression  of  these  transporter  genes  is  regulated  by  a 
Zn(II)Cys6 transcription factor, AtrR. Although it was suggested that AtrR shows different responses dependent on 
azole drug  species,  the detailed mechanism underlying  regulation of AtrR  in expression of  the ABC  transporter 
genes has not been elucidated. Since in Saccharomyces cerevisiae the AtrR counterpart Pdr1/Pdr3 are associated 
with Mediator protein  complex, we examined whether or not  there are Mediator‐like proteins or  co‐activators 
interacted with AtrR in A. oryzae. To identify such proteins, a tandem affinity purification (TAP) moiety was fused 
to  AtrR, with which  candidate  proteins  prepared  from  the  fungal mycelium were  co‐immunoprecipitated.  The 
tandem mass spectrometry analysis showed that one of proteins enriched in the co‐immunoprecipitated fraction 
was Hsp70 family protein, an ortholog of yeast Ssa1 (SsaA).  In S. cerevisiae Pdr1  is positively regulated by Hsp70 
protein Ssz1 and Pdr3  is negatively  regulated by Ssa1/2. We constructed an overexpression  strain of  ssaA  in A. 
oryzae and examined  the  involvement of  the gene  in  the drug  resistance. Overexpression of  ssaA  resulted  in a 
slight decrease  in azole drug resistance.  In addition, this strain also showed a decrease  in the expression of ABC 





: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 













deleted  by  homologous  recombination  in  two  wild‐type  strains  which  are  able  or  unable  to  produce 




mycelium, higher  susceptibility  towards oxidative  stress,  lack of monophialides and altered pigmentation. Toxin 
production was decreased but not completely inhibited as in F. Graminearum. It is argued that toxin production is 
not essential for determining the loss of pathogenicity by FcstuA mutants in CFR. Data obtained by environmental 






































The  sequenced  genome  of  the mushroom  Schizophyllum  commune  provides  a  powerful  tool  to  inventory  the 
components of different signalling pathways in filamentous basidiomycetes. Six Rho GTPases could be identified in 
the S. commune genome, namely Rho1, Rho2, Rho3, Rho4, Cdc42, and Rac1.  S. commune Rho3, Cdc42 and Rac1 




11  and  12  genes  encoding RhoGAP  and RhoGEF proteins,  respectively, but only one  gene  for RhoGDI.  Ectopic 
expression of constitutively active cdc42  in S. commune changes the hyphal regions at septa  into multinucleate, 
swollen  compartments  with  disturbed  branching.  These  alterations  suggest  that  Cdc42  is  regulating  branch 
formation and growth in S. commune. The tips of hyphae at the edge of S. commune colonies that are expressing 
constitutively  active  cdc42  have  a  normal morphology,  suggesting  that  Rac1  rather  than  Cdc42  regulates  the 
polarized growth of leading hyphae. This hypothesis is now under cell biological investigation in living hyphae. No 
effect  of  expression  of  constitutively  active  or  inactive  Rho3  on  hyphal  growth was  observed  but  in Northern 










Cell  separation  in  fungi  requires  the  formation of plate‐like  cross‐walls  called  septa. A  key determinant during 
septum formation is the assembly of septins into a ring‐like structure, for which septins need GTP‐binding. In the 




Recently, we have started  to  investigate a class of proteins,  the GTPase‐activating proteins called GAPs  towards 
their specificity on the Rho/Rac‐like GTPases in U. maydis. We found a novel type of GAPs with the ability to bind 
specifically to filamentous septin Sep4. Overexpression of the GAP‐domain of this Gap7 protein is able to switch off 
active Cdc42  leading to a cell separation defect known for cdc42 mutants  in U. maydis.  Interestingly, beside the 
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UreA,  is  a  high‐affinity  urea/H+  symporter  which  seems  to  be  the  sole  transport  system  specific  for  urea 
inAspergillus  nidulans.  Homologous  proteins  have  been  characterized  in Saccharomyces  cerevisiae, Paxillus 




Little  is  known  about  the  structure‐function  relationship of  these membrane proteins.  In order  to  address  this 
























Methods:  The  role  of  mitochondrial  ornithine  production  in  siderophore  biosynthesis  of  A.  fumigatus  was 






deficiency  decreased  conidiation,  indicating  increased  iron  starvation.  In  contrast  to  siderophore  production, 
AmcA‐deficiency didn’t affect  the  cellular  content  in polyamines, which are also derived  from ornithine via  the 
ornithine  decarboxylase.  Nevertheless,  AmcA‐deficiency  increased  the  susceptibility  of  A.  fumigatus  to 
eflornithine, an inhibitor of the ornithine decarboxylase, most likely due to the decreased ornithine pool. 
Conclusion: Siderophore biosynthesis  is mainly  fueled by mitochondrial production of ornithine,  rather  than by 
conversion of arginine to ornithine in the cytoplasm. There exists coordination between siderophore biosynthesis 
and  its precursor  supply. This  study also  indicates a prioritization of ornithine  flux  into  synthesis of polyamines 
compared to siderophores, emphasizing the essentiality of polyamines. 
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Calcineurin  is a Ca2+/calmodulin‐dependent protein phosphatase  (PP2B) comprised of a catalytic  subunit  (CnaA) 
and a  regulatory subunit  (CnaB). Calcineurin signalling, which occurs via  the calcineurin‐responsive  transcription 
factor CRZ1,  is  important  for  regulation of  ion  stress,  cell wall  integrity, hyphal growth and a number of other 
developmental processes  including  those associated with  fungal‐plant  interactions. The aim of  this project  is  to 
test whether calcineurin has a  signalling  role  in establishment of  the mutualistic  symbiotic  interaction between 
Epichloë  festucae  and  Lolium  perenne. Analysis of  the  genome  sequences of  E.  festucae  strains  Fl1  and  E2368 
identified one cnaA copy in the former and two in the latter. Deletion of cnaA in Fl1 resulted in severe defects in 
culture morphology and growth. TEM revealed a remarkable developmental defect; hyphae of the mutant formed 
intra‐hyphal  hyphae.  These  growth  defects were  partially  remediated  by  plating mycelia  at  high  density  or  by 
growing in the presence of MgCl2. The two copies of cnaA in E2368 were shown to be functionally redundant. Both 
cnaA1 from Fl1 and cnaA2 from E2368 were able to complement the DcnaA mutant phenotype. Inoculation of L. 
perenne  seedlings  with  the  DcnaA  mutant  resulted  in  a  strong  hypersensitive  response  (HR).  By  contrast, 
remediated cultures failed to induce an HR but were still defective in host colonization. In the few plants that were 
colonized hyphal biomass was reduced and  intra‐hyphal hyphae were observed  in the  intercellular spaces of the 

























Furthermore,  testing  the  antifungal  amphotericin  B  "AmB"  showed  clearly  that  the  C.  albicans  sessile  cells  (in 
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Our study was conducted between February 2011 and  Jun 2011  in the  ICU of Sidi Bel Abbes University Hospital 
Center  (Algeria). We  evaluated  the  various  types  of  catheters  alterations  (contaminations,  colonisations  and 
infections)  and  their  corresponding  rates,  as well  as  the  responsible  yeast  species.  In  addition, we have  taken 

















To  unravel  the  mechanics  of  horizontal  chromosome  transfer  we  will  use  the  live‐cell  fluorescence  system 


























first time that SMA93  is  identified  in a fungus and we suggest that  it  is renamed bikisocoumarin, as  it  is derived 
from the bikaverin pathway. The redirection of the aurofusarin and bikaverin biosynthetic pathways was reverted 














Aspergillus  oryzae  has  an  ability  to  produce  copious  amounts  of  amylolytic  enzymes,  production  of  which  is 
repressed  in the presence of glucose. Glucose repression  in  filamentous  fungi  is mediated by the transcriptional 
repressor CreA. In Aspergillus nidulans, it has been proposed that ubiquitination and deubiquitination of CreA play 
a  key  role  in  regulating glucose  repression, and  that HECT ubiquitin  ligase HulA  is  involved  in ubiquitination of 
CreA. Since yeast ortholog  (Rsp5) of HulA  is an essential  factor  for cell viability, we speculated  that HulA  is also 
essential  for  cell  viability  in  filamentous  fungi.  In  addition,  it  has  been  known  that  deletion  of  creA  has  a 
detrimental effect on growth, although CreA  is not essential for cell viability. Thus, we generated the conditional 
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Small GTPases of the Rho family act as molecular switches and are  involved  in the regulation of many  important 
cellular processes. They are activated by specific guanine nucleotide exchange  factors  (RhoGEFs).  In  their active 
GTP bound state RhoGTPases interact with downstream effectors and trigger cellular events. The number of both 
RhoGEFs  and  effectors  exceeds  the number  of GTPases, which  raises  the  question how  signalling  specificity  is 
achieved. In recent years the importance of RhoGEF specificity became more and more evident, as these upstream 
activators are often connected  to  their downstream effectors by scaffolding proteins. We analysed all U.maydis 
Cdc42‐specific  RhoGEFs  (Don1,  Its1  and  Hot1)  for  their  role  in  Cdc42  signalling  both  in  vivo  and  in  vitro. 
Interestingly, the GTPase recognition mechanism differs between Hot1 and the other two RhoGEFs. While amino 
acid at position 56 of Cdc42  is critical  for GEF recognition of Don1 and  Its1, Hot1 uses a different amino acid to 


















have  found  Sec7.  This  gene  encodes  a  guanine  nucleotide  exchange  factor  protein  (GEF)  that  activates  ADP 
ribosylation factor (ARF) which  is a key regulator of vesicular transport in eukaryotic cells. C. neoforman genome 




























characterized by high  levels of  transcripts of genes  involved  in  the  formation of protecting components such as 

















of  a  calcofluor‐sensitive  mutant  obtained  by  mutagenesis.  We  identified  the  mutation  responsible  for  the 
phenotype using complementation cloning, CGH analysis and genome sequencing. The mutation resides in a gene 
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The  Fusarium  oxysporum  species  complex  is  comprised  of many  host  specific  asexual  lineages.  Interestingly, 
different  lineages  that  infect  a  single  host,  reside  in  different  phylogenetic  clades.  This  distribution  of  host 
specificity has been attributed to acquired pathogenicity. Lineages sharing a host share chromosomes and genomic 










Combining  knowledge  of  both  the  properties  required  for  chromosome  transfer  and  the  cellular  processes 










In  the plant‐pathogen Ustilago maydis evidence  is accumulating  that posttranscriptional processes play a major 
role  in  regulating cell morphology and pathogenicity. Key  factors of  the posttranscriptional machinery are RNA‐
binding  proteins, which  recognize  specific motifs within  target  transcripts  to  regulate  for  example  translation, 
localization, or mRNA‐stability. We are working with  the RNA‐binding protein Khd4  that contains at  least  five K 
homology  domains.  Deletion  of  khd4  leads  to  severe  consequences:  disturbed  cell  shape,  abnormal  cell wall 
composition, cytokinesis defect, and strongly reduced pathogenicity. Interestingly, the KH domains 3 and 4, which 
recognize the motif AUACCC, are required for Khd4 function since mutations in the conserved motif G‐X‐X‐G lead 
to  the khd4 deletion phenotype. The motif AUACCC  is necessary and  sufficient  for binding and  is most  likely a 
regulatory  element  since  it  accumulates  in  untranslated  regions.  An  independent  mRNA  expression  profiling 
approach revealed that the binding motif is significantly enriched in transcripts showing altered expression levels 
in  khd4Δ  strains. Moreover,  the  vast majority  of  potential  Khd4  target mRNAs  exhibit  increased  amounts  in 
deletion mutants. These  findings suggest that Khd4 might function  in mRNA‐stability processes and  is  important 
for the posttranscriptional regulation of cell morphology and pathogenicity in U. maydis. In preliminary studies we 
analyzed truncated versions of Khd4 to  learn more about putative domains  in this  large protein.  In addition, we 
identified one of the regulated candidates that show the same deletion phenotype like the khd4Δ strain. 
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STE11, STE7, FUS3, KSS1 and  the  transcription  factors STE12 and TEC1. The  results show  that all  the A. gossypii 
mutants except tec1 grew with wild‐type rates and sporulated. This differs from S. cerevisiae where deletion of any 
of  these genes  leads  to sterility and  in  the case of GPA1  is  lethal. Strikingly, deletion of  the major  transcription 
factor  activated  by  the  cascade,  STE12,  resulted  in  a hypersporulation  phenotype  similar  to  that of  an Agtec1 













To  establish  their  polarity,  cells  have  to  transport  cell wall material  to  the  growing  tip.  This  is  achieved  by  a 
directional transport and fusion of vesicles with the plasma membrane. A octameric protein complex, the exocyst, 
marks the areas where active exocytosis takes place. Two proteins of the exocyst complex, Sec3 and Exo70, serve 
as  landmark  proteins  for  exocytosis,  whereas  the  other  subunits  tether  secretory  vesicles  and mediate  their 
interaction with SNARE proteins. In S.cerevisiae it is known that components of the exocyst complex are effector of 




the  regulation of  the exocyst complex. We analyzed components of  the  secretory machinery using genetic, cell 
biological and biochemical approaches. Our results indicate that Sec3 acts as a critical regulator of polar growth in 
U. maydis. This is consistent with the idea that Sec3 is a landmark protein for polarized secretion. Our biochemical 
data  indicates  that Sec3 can  interact with Rac1, which supports  the  idea  that Rac1 as a main  regulator of polar 
growth is also involved in the regulation of the secretory machinery. 
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We  have  been  examining  the  function  of  Pik1  and  the  distributions  of  PI(4)P  in  Candida  albicans  filamentous 
growth.  We  have  generated  strains  in  which  the  level  of  the  Pik1  PI‐kinase  can  be  manipulated  using  the 


















Trichoderma  atroviride  (teleomorph  Hypocrea  atroviridis)  exhibits  a  synchronized  manner  of  sporulation  in 
response to light stimulus, and thus serves as a model organism for photomorphogenetic investigations. However, 
conidiation of Trichoderma atroviride strongly depends on carbon source. Here we show the  involvement of the 
LAE1 protein  in  light sensing by T. atroviride and regulation of  its development. Phylogenetic analysis shows that 
LAE1  from T. atroviride  is orthologous to LAE1  from T. reesei  (teleomorph Hypocrea  jecorina) and they both are 
orthologous to LaeA from Aspergillus nidulans (teleomorph Emericella nidulans). In the later fungus this protein is 
the master regulator of secondary metabolite production. A  loss of  function of  lae1  in T. atroviride dramatically 
reduces  sporulation  in  general  and  weakens  the  induction  of  conidia  formation  by  light.  We  compare 
photostimulation of conidiation of  lae1 mutants of T. atroviride P1  (lae1 knockout and  lae1OE respectively) and 
the  corresponding  lae1 mutants  of  T.  reesei  by  using  a  broad  set  of  carbon  sources  in  an  optimized  BIOLOG 
Phenotype MicroArray. We also show that the two blue light receptor proteins BLR‐1 and BLR‐2 interact with LAE1 
in  the developmental  regulation of T. atroviride.  Last not  least,  the mechanical  injury of mycelia, which usually 
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investigate  deeply  the  relation  of  lipid  membrane  domains  and  protein  localization,  the  distribution  of 
microdomains  in  SRDs  are  analyzed  by  super‐resolution  microscope  technique,  Photoactivated  Localization 
Microscopy  (PALM). Raft membranes  and non‐raft membranes were  visualized by  each marker protein  tagged 
with photoconvertible  fluorescent protein mEosFP  for PALM. The size of SRDs  is around a  few m, whereas the 
size of  lipid rafts ranges  in general between 10‐200 nm.  In recent years, super‐resolution microscope techniques 
have been improving and breaking the diffraction limit of conventional light microscopy whose resolution limit is 











A  prerequisite  for  understanding  the  mechanisms  responsible  for  transcriptional  regulation  in  a  cell  is  the 
knowledge which bases of a promoter region are targeted by proteins during  induction or repression of a gene. 
With  that  in mind  we  improved  traditional  in  vivo  footprinting  via  LM‐PCR  [1]  to  obtain  a  high  throughput 
technique  to  detect  Protein‐DNA  interactions.  The  basis  of  our  enhanced  method  is  fluorescent  5’‐[6‐FAM]‐
labeling  of DNA  fragments  and  analysis  via  capillary  gel  electrophoresis  (CGE)  [2].  In  addition we  developed  a 
graphical user interface that is essential in the automatization of data processing and visualization of results.  
 
This  improved protocol can be a powerful tool  in obtaining a better  insight  in the regulation of gene expression 
and supporting the systematic manipulation of expression patterns. Furthermore this high throughput technology 
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A major challenge  in  the battle against  infectious diseases  is  the  resistance of pathogens against  the commonly 
used antibiotics. This urges the need  for the discovery of new antimicrobial compounds based on new chemical 
structures  in  order  to  develop  a  new  generation  of  antibiotics.  The  functional  analysis  of  cryptic  secondary 








laboratory  conditions.  To  activate  their  expression  two  strategies  are  used:  i)  promoter  replacement  and  ii) 
activation of the complete biosynthetic pathway through local regulatory genes deletion or overexpression. Strong 

















Recent  studies have demonstrated  that  fungal NADPH oxidases  (Nox) play a  key  role  in  fungal morphogenesis, 
cellular  differentiation  and  virulence.  In  plants,  reactive  oxygen  species  (ROS)  are  implicated  in  the  control  of 
polarised cell growth in root hairs and pollen tubes, and are induced in response to microbial attack. Nox enzymes 
are  flavoenzymes used  to  generate ROS  and have  recently been  characterised  in  several  eukaryotic organisms 
including  filamentous  fungi. How  this  regulated  synthesis of  reactive oxygen  species by  fungal NADPH oxidases 
plays such an important function in fungal development is, however, not known. Previously we have shown that in 
the rice blast  fungus Magnaporthe oryzae, MoNox1 and MoNox2 are both  independently required  for rice blast 
disease. Here we show that the membrane‐bound NADPH complex  is necessary for re‐organisation of the fungal 
actin cytoskeleton during plant  infection. We demonstrated using Lifeact‐RFP gene  fusions  that  the Nox1, Nox2 
and NoxR subunits of the complex are independently required for formation of a 5.9 μm diameter actin ring at the 
base of the specialised appressorium that  is necessary for plant  infection. Furthermore, we established a further 
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were  observed  in  Δcpkk1  strain  and  a  stronger  defect  on  growth  and  development was  shown  for  cpkk2‐null 




in Δcpkk2 by anastomosis or  transformation with an  infectious clone of CHV1,  suggesting  its  important  role  for 
maintaining a proper cellular environment for virus replication.  
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many  fungal pathogens. This morphological  shift, known as dimorphism,  is  triggered by multiple environmental 
signals  and  controlled  by  complex  genetic  pathways  that  ensure  successful  pathogenic  development.  The 





show a significant  reduction  in  the expression  level of prf1 and  that of Prf1  target genes at both  loci. We have 
observed  that  Tup1  seems  to  control  Prf1  activity  by  regulating  the  expression  of  the  prf1  transcriptional 
activators, rop1 and hap2. In addition, we have found a putative novel prf1 repressor, named Pac2, which seems to 
be an  important target of Tup1  in the control of dimorphism and virulence. Our findings establish Tup1 as a key 













biotrophic  development.  In  addition  to  bW  and  Rbf1  we  identified  Cib1,  a  previously  undiscovered  bZIP‐
transcription factor to  interact with Clp1. Cib1 protein expression  is restricted to the biotrophic development via 
regulated splicing. In accordance with this we observed that deletion of cib1  leads to a plant specific phenotype: 
while  filamentous growth and  formation of appressoria  is not affected, mutant strains  fail  to colonize  the plant 
tissue. We  discovered  Cib1  to  be  the  homologue  of  yeast  Hac1p  in  U. maydis.  Hac1p  represents  the  central 
regulator of the unfolded protein response (UPR), a highly conserved signalling pathway to remodel and to align 
cellular physiology  to  the demands  imposed by enhanced protein synthesis and protein secretion. An enhanced 
capacity for protein secretion is expected to be of crucial importance for biotrophic growth U. maydis and required 
to establish a compatible interaction with the host plant. Hence, these data shed light on a novel strategy by which 
UPR signalling  is coupled  to mating‐type controlled development  in order  to promote  the parasitic  lifestyle of a 
biotrophic pathogen. 
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The mating  type  (MAT)  gene  evolution  from  eight  heterothallic  fungal  species  in  the  order  Ophiostomatales, 
including conifer pathogens associated with mountain pine beetles in the genera Grosmannia and its the asexual 
form  Leptographium  has  been  investigated. We  characterized  a MAT1‐2  idiomorph  from  the  assembled  and 
annotated genome of G. clavigera. The MAT locus is flanked by genes of cytoskeleton protein (SLA) and DNA lyase 
(APN). The  synteny of  these genes  is  conserved and  consistent  to other members  in Sordariomycetes. We also 
identified a  truncated MAT1‐1‐1 gene adjacent  to  the MAT1‐2‐1 gene  in  the MAT1‐2  idiomorph. The  truncated 
MAT1‐1‐1 is homologous to the ‘complete’ MAT1‐1‐1 gene in the opposite mating type, except that the alpha‐box 
domain had been deleted or  removed. The MAT genes determined  from additional  isolates of G. clavigera and 
seven closely related species were shown to have the same pattern, suggesting that the presence of the truncated 
MAT1‐1‐1 gene  is ancient. We hypothesize that the ancestor of G. clavigera and related species was homothallic 
and  retained  both  ‘complete’ MAT1‐2‐1  and MAT1‐1‐1  genes  at  the MAT  locus,  and  the  heterothallic  species 
evolved from this ancestor when MAT1‐1‐1 and MAT1‐2‐1 genes were translocated and rearranged from the locus. 
We also suggest that the deletion of alpha‐box domain to maintaining a heterothallic  life style, and the 1:1 MAT 














Exit  of  dormancy,  and  subsequent  germination,  can  be  realized  by  a  short  “heat  flash”  at  85°C. While much 
research has been performed on the characterization of spores, not a lot is known about the process of ascospore 
development.     During maturation ascospores become more heat resistant; this is accompanied with an increase 
of micro‐viscosity  and  an  increase of  compatible  solutes  (e.g.  trehalose). A  remarkable observation  is  the high 
concentration of mannitol  in young spores, which slowly decreases during maturation of the spores. To evaluate 
the role of mannitol  in development of ascospores, two genes  involved  in the mannitol metabolism (mannitol‐1‐
phosphate dehydrogenase  (MPD) and mannitol dehydrogenase  (MDH)), are deleted within N.  fischeri. The MPD 
mutant  is not producing  fully developed ascospores, while  the  formation of ascomata and asci  is not affected.    
Within  conidia  (asexual  spores),  mannitol  is  thought  to  play  a  role  in  stress  resistance  and  dormancy.  We 





: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 











value  of  about  600  million  €  per  year.  Although  no  sexual  propagation  has  been  reported  so  far  for  this 
filamentous  fungus, we  recently were  able  to  detect mating  type  loci  in  different  strains,  indicating  a  sexual 
lifecycle. Isolates, carrying opposite mating types, were found in near‐equal proportion in nature and we observed 
transcriptional expression of mating type  loci as well as pheromone and pheromone receptor genes  [1]. Thus P. 





[1] Hoff B, Pöggeler  S, Kück U  (2008)  Eighty  years  after  its discovery,  Fleming`s Penicillium  strain discloses  the 
secret of its sex. Eukaryot Cell 7: 465‐47. 

















its ability to fulfil  its  life cycle  in two weeks. Despite  its unusual cyphelloid fruiting body anatomy,  its hymenium 
and ballistosporic basidia develop  in the same fashion as most other representatives of Agaricales. A number of 
small GTPases such as Cdc42 are known  to  influence sexual development of many  fungi,  including S. commune. 





are  developmentally  disturbed.  Although  later  stages  of  spore  formation  are  lacking,  dysfunctional  spores  are 
produced. These are borne on divergent sterigmata, which are thick‐walled and  longer than  in the wildtype, and 
obviously incapable of active spore discharge. In gasteroids, sterigmata are also often likewise divergent, as seen in 


















































Mushroom  development  in  the  basidiomycete  Schizophyllum  commune  is  normally  the  end  result  of  a  sexual 
interaction between two  individuals differing at what are termed the A and B mating type  loci. sts1 is a putative 
sugar transporter gene also implicated in the regulation of mushroom development. Null (Δ) mutant strains lacking 
functional  copies  of  sts1  displayed  severely  attenuated  mushroom  production.  When  Δsts1  strains  were 
outcrossed, some of the Δsts1 null haploid progeny displayed a “flat” phenotype, suggestive of an inappropriately 
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Subsequent  to pheromone  recognition,  intracellular  signal  transduction  leads  to  a  specific phenotype  involving 
nuclear  migration  and  clamp  cell  fusion.  The  S.  commune  genome  encodes  more  than  30  putative  signal 
transduction  proteins  of  the  Ras  superfamily  containing  the  Ras,  Rho,  Rab,  Ran  and  Arf  subfamilies.  The 
comparison  of  both  proper  S.  commune  Ras  proteins  reveal  a  low  sequence  identity  of  44  %.  Phylogenetic 
investigation  of  Ras  proteins  from  various  basidiomycetes  show  that  they  cluster  in  two  main  groups.  High 
sequence similarities between these proteins in basidiomycetes suggesting an ancient duplication event. The role 




analyzed. They  show phenotypes with disorientated growth pattern,  reduced growth  rates and hyperbranching 
effects.  The  fungal  cytoskeleton,  composed  of  actin  and  microtubules  has  been  investigated  by 














protein candidates were  identified and discussed  in the past for such function, amongst were the galectins  in C. 
cinerea and the Aa‐Pri1 protein (aegerolysin) in Agrocybe aegerita that are specifically expressed during the step of 

















Schizophyllum  commune,  a  saprophytic  white  rot  fungus,  is  involved  in  the  degradation  of  complex  organic 
molecules including lignin. Previous reports say that this fungus can degrade refractory organic matter from black 
slate with  the help of different exoenzymes. Laccases are multicopper glycoproteins which are able  to oxidize a 
broad  spectrum of  organic compounds  including xenobiotics,  synthetic dyes, pesticides and polycyclic aromatic 
hydrocarbons by a  radical  catalyzed  reaction mechanism using molecular oxygen. S.  commune able  to produce 
laccases and laccase‐like enzymes. 
 
In  this study, relative expression of  the  laccase and  laccase‐like genes  (LO  family)  in S. commune were analysed 
using quantitative real time PCR (qRT‐PCR) under different conditions. Also, laccase enzyme activity was measured 
using ABTS (2,2´‐azino‐bis(3‐ethylbenz‐thiazoline‐6‐sulfonic acid)) as a substrate. Two laccases and four laccase‐like 














Sordaria macrospora  is  an  important model  organism  for  developmental  biology  and  permits  insights  into  the 
complex  formation  of  three‐dimensional  fruiting  bodies.  This  is  mediated  by  an  interaction  between 







and PP2A A was shown  recently. This  raises  the question whether a STRIPAK‐like complex exists  in  filamentous 
fungi and whether homologs exist to components of the human STRIPAK comlex. 
 
Here we present  the characterization of another component of  the  fungal STRIPAK complex: PRO45  in Sordaria 
macrospora is a homolog of SLMAP containing both a FHA‐ and a transmembrane domain. Deletion strains show 
sterility  together  with  a  severe  defect  in  hyphal  fusion.  Tandem  affinity  purification  (TAP)  followed  by mass 







: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 









Apocarotenoids  are  the bioactive oxidative degradation products of Beta‐carotene. We  focus on  the  “chemical 
interaction”  between  (+)  and  (‐)  zygophores  during  sexual  cycle  and  how  these  chemical  signals  influence  the 
transcription of genes involved in apocarotenogenesis. Dynamics of transcriptional regulation in liquid cultures of 
individual and mated Blakeslea were analysed for 144 hours by real time quantitative reverse ‐ transcription PCR. 






concerning  tsp3 expression.  Interestingly, Methyl  trisporic acid C had no significant  impact on carRA expression 
either in (+) or (‐) strain. C‐13 apocarotenone had a 2 fold impact over methyl trisporic acid C with tsp3 expression 











Biotrophic  fusion  parasitism  within  zygomycete  species  often  leads  to  structures  resembling  sexual 








 Methionine auxotrophy  in a  strain of Absidia glauca was  found  to be  the  result of an  insertion disrupting  the 
single  copy  HAT  gene  coding  for  homoserine  acetyltransferase.  This  strain  was  infected  with  methionine 
prototrophic  P. parasitica containing two different HAT genes but defective in adenine biosynthesis and displaying 
pink colored mycelium. Spores from the infection plates were screened for the ability to grow on minimal medium, 
where  only  progeny with  recombinant  phenotypes will  survive.  Primary  gene  transfer  events  occured with  a 
frequency at least two orders of magnitude higher than spontaneous reversion of the mutation but were found to 
















Sexual  development  in  the  basidiomycete  fungus  Schizophyllum  commune  is  controlled  in  part  by  a  complex 
system of interacting homeodomain proteins that function in non‐self combinations to regulate the initial events 
of sexual development.   Two  functionally  redundant “A” mating  type  loci  (Aand Aencode  these  interacting 
proteins.  While Ahas been well characterized, little is known about the functional nature of the more complex 
Alocus.    The  purpose  of  this  investigation  is  to  accomplish  a  functional  characterization  of  the  predicted 
homeodomain genes encoded  in APredicted genes  (V6, U6, T6,  S6, R6, and Q6) were amplified by PCR and 
cloned  into  suitable  transformation  vectors.    Transformants  were  analyzed  for  activation  of  A  mating‐type 
developmental events.  Our results to date indicate that strains transformed with V6 show evidence of V6 specific 
developmental  activity  in  appropriate  mating  reactions  and  that  U6  transformants  do  not.    Analysis  of  the 
remaining  cloned  genes  is  ongoing.    Our  initial  results  indicate  that  activation  of  sexual  development  by  the 















flavohemoglobin gene  fhbB  is  induced by  light and  that  this  regulation depends on  the photoreceptor complex. 
Our data show that conidiation is gradually repressed by increasing NO levels and at the same time formation of 
cleistothecia  is promoted. We  also  found  that other metabolic genes which potentially  affect NO  formation or 








Cryptococcus  neoformans  is  a  heterothallic  basidiomycete  that  grows  vegetatively  as  yeast  cells  and  produces 
mating filaments  in the sexual state.   Mating  initiates when MATa and MATα cells conjugate and fuse, and then 
dikaryotic sexual filaments are subsequently produced.  Generation of final fruiting structures basidia and meiotic 





region  of  C.  neoformans MUB1  gene,  a  homologue  of  Saccharomyces  cerevisiae MUB1  gene.    In  S.  cerevisiae, 
Mub1p  is a MYND domain‐containing protein required  for ubiquitination and turnover of Rpn4p, a transcription 
factor  of  proteasome  genes.   mub1 mutant  shows  a multiple‐budding  phenotype.   Deletion  of  C.  neoformans 
MUB1  gene  caused  compromised  growth  at  37°C.    mub1  mutants  similarly  displayed  the  multiple‐budding 
phenotype and altered structure of bud scars were observed.   Morphogenesis of dikaryotic sexual filaments and 
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The  filamentous  fungus S. commune  is a model organism  for sexual development of basidiomycetes. Numerous 
studies revealed the importance of two gene loci, A and B, responsible for mating and sexual development. While 
A  codes  for  homeodomain  transcription  factors,  B  codes  for  a  pheromone/receptor  system.  Both  verify 





obviously  do  not  respond  to  any wild  type  pheromone.  However,  our  results  indicate  their  importance  since 
sequence  identity – analyzed by PCR, cloning and sequencing – between unrelated strains was found arguing for 
conservation  of  these  genes.  Gene  expression  was  observed  with  Reverse  Transcriptase  PCR  and  also  with 
quantitative  Real  Time  PCR  during mating  interaction  and  in monokaryotic  strains, which  showed  comparable 
results between gene brl4 and the mating receptor bar2. Overexpression of the gene brl2 under control of tef1‐
promoter  is  performed  to  give  insights  into  the  function  of  this  new  class  of  pheromone  receptor‐like  genes. 















Trichoderma  reesei, an  industrially  important cellulolytic  filamentous  fungus,  is an anamorph of  the pantropical 
ascomycete Hypocrea  jecorina. H.  jecorina undergoes  a heterothallic  reproductive  cycle,  and  the mating  yields 
fertilized  perithecia  imbedded  in  stroma  containing dechexads with  16  linearly  arranged  ascospores. Here, we 
investigated  the mechanism and environmental  regulation of H.  jecorina sexual development by applying white 
light or blue light (440‐460 nm). We show that visible light is dispensable for H. jecorina sexual development. The 
experiments on mutant  analysis  revealed  that blue‐light photoreceptor BLR1  and BLR2 have both positive  and 
negative  regulatory  roles  in  stroma  formation  during  early  sexual  development,  and  that  the  photoadaptation 

























were developed  to  identify mushroom  species  and  individuals.  Phylogenetic  trees  could  clearly distinguish  the 
species  of  Basidiomycetes  by  showing  distinct  clades.  Species  differentiations  were  re‐confirmed  by  AMOVA 
analysis,  nucleotide  divergence,  haplotyping  and  P  values.  Moreover,  the  designed  primers  were  perfectly 
matched with the used species, can be employed in phylogenetic studies of other Basidiomycetes. Polymorphism 



















tolerant morphology  (including  thick, melanised  cell‐walls)  disruption  of  the  cellular  structure  is  problematic. 
Nevertheless  an  efficient procedure  for protoplast  formation was developed using  various hydrolytic  enzymes. 
Protoplast  formation  is  an  important  prerequisite  for  both  the  development  of  an  appropriate  transformation 
system  for  A95  and  application  of  other  tools  to  characterise  the  genome.  For  example,  the  number  of 
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Botrytis  cinerea  is  a  destructive  pathogen  of many  fruit  and  vegetable  crops  worldwide,  which  needs  to  be 
controlled by fungicide treatments. Previously, we have observed high frequency occurrence of B. cinerea strains 
with three different multidrug resistance  (MDR) types, MDR1‐3,  in French and German vineyards, and  identified 
the underlying mutations leading to drug efflux transporter overexpression. We have extended our analysis to grey 
mould populations from German strawberry fields which receive weekly fungicide sprayings during flowering. The 
strawberry  populations  carried  a  combination  of  fungicide‐specific  (target  site)  and  nonspecific  (MDR  type) 
resistances and showed high frequencies of multiple resistance to currently used fungicides. A stronger variant of 
the MDR1 phenotype, called MDR1h, was discovered which contributes to reduced control efficiency of two major 
botryticides.  Surprisingly,  the majority  of German  strawberry  isolates,  called  Botrytis  group  3, were  found  be 
genetically distinct, but otherwise indistinguishable, from B. cinerea. Based on sequence comparisons of multiple 





























The  comparison  included  growth  profiling  on  relevant  substrates  and  detailed  analysis  of  protein  profiles  of 
extracellular enzymes and extracellular enzyme activities. The data  resulting  from  this comparison demonstrate 






















broad  spectrum of  antagonistic  activity  is  linked  to  a wide  range of biological parameters but we have  limited 
knowledge  of what  specific  attributes make  this  strain  particularly  effective  as  a  BCA.  The  development  of  a 
molecular marker  for  LU132  failed, because all known marker genes had  identical  sequences with T. atroviride 
LU140,  a  strain  that was  isolated  at  the  same  time  from  the  same paddock but had  a different phenotype  to 
LU132. To identify the level of genetic similarity between the two strains, the whole genomes were re‐sequenced 
via Next Generation Sequencing with a surprising result: only 2 Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs) could be 
found between  the genomes of  LU132  and  LU140.  In  the present  study  the  strains were  confirmed  to be  two 
different  individuals by comparing  the phenotypes and confirming  the SNPs. Based on  those  results,  five genes 

















Carbon  source  utilisation  is  an  important  aspect  of  fungal  physiology. Many  fungi  are  exposed  to mixtures  of 
carbon sources, which enable  them  to make choices  to use  the most  favourable substrate. Agaricus bisporus  is 
commonly grown on compost, which consists mainly of straw and horse manure. This means that the majority of 
the  carbon  source  is  present  as  plant‐based  polysaccharides,  which  themselves  consist  of  many  different 










: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 

















sequences were considered alleles  if their e‐value were  less then e‐20, their aligment  identity percentages were 
greater than 80% and the aligment covered at least the 80% of each gene. Additional checks were performed, as 
the  best  hit was  the  same  in  both  directions  and  the  positions  of  both  genes  corresponded  to  homologous 
chromosomes. 
 
The RNA‐SEQ experiments were done with  SOLID plataform  from Applied Biosystems,  and  then  the data were 














and  eventually  blocking  the  host  xylem  vessels.  Virulence  depends  crucially  on  effector  proteins,  which  are 
secreted by the fungus in the xylem sap (Six (Secreted in xylem) proteins). In the tomato wilt strain F. oxysporum f. 
sp.  lycopersici  (Fol)  Six  proteins  are  encoded  on  lineage‐specific  (LS)  chromosomes. We  analysed  the  genomic 
context  of  SIX  genes  in  Fol  and  found  that  all  SIX  genes  harbour  a  particular  transposable  element  ‐  a mimp 
(miniature  impala) ‐  in their promoters. To  investigate the  impact of the mimp on SIX gene expression, we made 
partial promoter deletions for two SIX gene promoters. The gene products of these two SIX genes are recognized 
by  tomato  resistance  genes.  This  recognition  is  abolished  in  some  promoter  deletion  strains, while  in  others 




























These  enzymes  could display  the  classical  conjugation of  glutathione  to  toxic  compounds but  also many other 
activities, making  them  excellent  examples  of  how multiple  gene  duplication  events  has  resulted  in  groups  of 
enzymes with a large panel of functions. The study was here focused on two specific classes Ure2p and GTE, which 
are  extended  in  wood‐decaying  fungi.  By  developing  high  throughput  screening  assays  in  combination  with 
structural data we found that these classes are highly divergent in their enzymatic activities or ligand recognition in 
spite  of  strong  primary  structure  homology.  The  number  of  Ure2p  isoforms  varies  between  Phanerochaete 
chrysosporium and Phanerochate carnosa (9 and 20 isoforms respectively) and could be related to different local 
adaptation  rather  than  genetic  background,  since  both  species  are  taxonomically  very  close.  The GTE  class  is 
composed of 5 isoforms. So far homologues of this family were only found in bacteria and are known to degrade 
the  beta‐aryl  linkage, which  is  the most  abundant  intermolecular  link  in  lignin.  Functional  and  structural  data 
revealed various activities and strong wood compounds specificities between duplicates. 
Ure2p and GTE could have thus played a major role in fungal adaptation to their environment through their huge 













related  fungi  to  identify crucial  transitory phases of  intron gain and  loss. We  found 74  intron positions showing 
intraspecific presence‐absence polymorphisms (PAPs) for the entire intron. Population genetic analyses identified 
intron  PAPs  at  different  stages  of  fixation. We  found  direct  support  for  extensive  intron  transposition  among 
unrelated genes. A substantial proportion of highly similar  introns  in the genome either were recently gained or 
showed  a  transient  phase  of  intron  PAP. We  also  identified  an  intron  transfer  among  paralogous  genes  that 
created  a  new  intron.  Intron  loss was  due mainly  to  homologous  recombination  involving  reverse‐transcribed 
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More  than  500  isolates  representing  diverse  Fusarium  species,  including  171  isolates  associated  with  onions 
obtained from 12 different sites in the UK were collected. Five species associated with diseased onions have been 
identified, of these F. proliferatum, F. solani, F. redolens and F. avenaceum have not previously been reported  in 
association  with  onion  crops  in  the  UK.  Assays  under  controlled  conditions  confirmed  the  ability  of  the  F. 
proliferatum isolates to cause disease on onions. 
 
F.  oxysporum was  by  far  the most  common  (143  isolates)  and  these  isolates  belong  to  at  least  two  different 
genotypes based on sequence comparison of several “housekeeping” genes and overall, appear to be polyphyletic. 
None of the housekeeping genes studied correlate with pathogenicity. Secreted  in xylem  (SIX) genes offer more 
promise  for the specific  identification of F. oxysporum  formae speciales  (Lievens et al., 2009). FOC  isolates were 
screened for the presence of seven SIX genes (SIX1‐7). A homologue of SIX7 gene was found in a few FOC isolates 



























distinct  subphyla,  which  are  the  Entomophthoromycotina,  Mucoromycotina,  Mortierellomycotina, 
Kickxellomycotina  and  Zoopagomycotina  [1,  2].  The  former  two  subphyla  contain  species,  which  are  human 
pathogenic causing infections with diverse predisposition and etiologies. They encompass ubiquitously distributed 
insect‐killing,  saprotrophic  soil‐  or  dead  plant  material‐inhabiting  fungi  of  the  orders  Entomophthorales  and 
Mucorales, respectively. Human pathogenic species inhabit different growth temperature optima ranging from 33 
°C  to  42  °C,  just members  of  these  two  orders  are  capable  of  causing  diseases,  entomophthoromycosis  and 
mucormycosis,  in  immunocompromised and  immuncompetent humans,  respectively. Two new genome projects 
were initiated on Conidiobolus coronatus and Lichtheimia corymbifera and the results are discussed with respect to 
the  evolution  of  single  genes  involved  in  the  development  of  pathogenicity.  The  data  are  embedded  in  a 
phylogenomic  study  comprising  all  publicly  available  fungal  genomes  and  EST  databases  and  analysed  with 
Bayesian  inference and maximum  likelihood approaches [3]. moreover, the novel genome projects are discussed 
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Fusarins  are  mycotoxins  produced  by  a  wide  range  of  species  in  the  genus  Fusarium.  The  putative  fusarin 
biosynthetic  gene  (FUS)  cluster  in  the maize  pathogen  F.  verticillioides  consists  of  nine  genes  (FUS1  –  FUS9), 
including  a  hybrid  polyketide  synthase‐non  ribosomal  peptide  synthetase  gene  (FUS1).  Here,  we  examined 
sequence variation  in FUS cluster genes and  in  regions  flanking  the cluster  in several  fusaria  from  the Fusarium 
lineages  the Gibberella  fujikuroi  species  complex  (GFSC),  the  trichothecene  producing  clade  (TRC),  and  the  F. 
tricinctum species complex (FTSC). The results indicate that the order and orientation of genes in the FUS cluster 
are uniform  throughout  Fusarium, even  though  the  cluster has been  lost  from most American‐clade  species of 
GFSC and  from most strains of F.  incarnatum‐F. equiseti species complex  (FIESC).  In contrast, genes  flanking the 
cluster  differ  in most  species,  indicating  the  genomic  context  of  the  cluster  differs  in  all  but  the most  closely 
related  species.  The  phylogenetic  relationships  of  FUS  genes  are  correlated with  the  relationship  of  Fusarium 
species in which the genes occur. An exception to this is F. scirpi strain FRC R‐06979. Although this strain is part of 
the TRC,  its  FUS genes are more  closely  related  to  FUS genes  in  the FTSC.  In  contrast,  the  FUS1 gene  in other 
related strains  is more similar to FUS1  in other TRC species. These results suggest that the Fusarium  lineage that 
























of  toxin genes  is a better molecular marker  for pathogenicity  than morphology  (primarily sporophore shape) or 
phylogeny. Future work will  look  for new diagnostics based on more direct  indicators of pathogenicity,  such as 
presence of toxin genes and pathogenicity chromosomes. 
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The  Aspergillus  and  Candida  Genome  Databases  (AspGD,  http://www.aspgd.org  and  CGD, 
http://www.candidagenome.org/)   are  freely  available,  web‐based  resources  for  researchers  studying  the 
molecular biology of these fungi.  The interfaces and navigation functionality of both web sites and databases are 
recently  upgraded,  providing  streamlined,  ortholog‐based  navigation  of  the  annotation  for  multiple  species 
concurrently. We have now completed manual curation of the entire published literature about multiple species, 
including A. nidulans, A.  fumigatus, A. oryzae, C. albicans, and C. glabrata.  We also provide  resources  to  foster 
interaction  and  dissemination  of  community  information,  tools,  and  data.  We  collect  and  provide  large‐scale 
datasets with a  full‐featured genomics viewer   to  facilitate comparative genomics analysis.  AspGD  is  funded by 
grant  R01 AI077599  from  the National  Institute  of Allergy  and  Infectious Diseases,  and  CGD  is  funded  by  R01 
DE015873 from the National Institute of Dental and Craniofacial Research at the US National Institutes of Health.  















to  the  presence  of  a  potential  fungal  prey,  using  the  cosmopolitan  soil  species  and  powerful mycoparasites 
Trichoderma atroviride (Ta, teleomorph Hypocrea atroviridis) and T. virens (Tv, teleomorph Hypocrea virens), and 
mainly  saprotrophic  tropical  species  T.  reesei  (Tr,  teleomorph  Hypocrea  jecorina). We  analyzed  transcriptional 
responses during  three stages of  interaction with Rhizoctonia solani  (teleomorph Thanatephorus spp.),  i.e. prior 
the contact, during  the  initial  stage of  interaction, and shortly after  the contact was established. Tv completely 
arrested the growth of the prey while Ta did not stop the growth of R. solani, but continuously overgrew it. Tr did 
not attack the prey but built up a dense hyphal front, which was not permeable for hyphae of R. solani.  In total 
666, 303 and 424 genes were >2‐fold  regulated  in Ta, Tv and Tr,  respectively. The majority of  them was down‐
regulated in Ta and Tv, but not in Tr. 34 % of the up‐regulated genes in Ta (in contrast to only 6 % in Tv) comprised 
secreted  proteins  dominated  by  subtilisin‐like  and  aspartyl  proteases.  It  suggests  that  Ta  mainly  acts  by  a 
hydrolytic  attack.  In  contrast,  the majority  of  up‐regulated  genes  in  Tv  comprised were  those  involved  in  the 
biosynthesis  of  gliotoxin  and  its  precursor  amino  acids.  Expression  in  Tr was  characterized  by  a massive  up‐
regulation  of  ribosomal  genes  indicative  for  a  strong  shift  in  protein  synthesis.  In  contrast,  genes  encoding 
permeases of the major facilitator subfamily, PKS and NRPS and Zn2Cy6 transcription factors were down‐regulated 
in  all  three  species. Our data  show  that  in Trichoderma  the  functional  stimulation  caused by  the prey exhibits 
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Verticillium  longisporum  is a soil‐borne fungal pathogen of oilseed rape (Brassica napus).  Infection  is  initiated by 
hyphae from germinating microsclerotia which  invade the plant vascular system through penetration of the fine 
roots. We  investigated  the  reaction  of  the  fungus  to  xylem  sap  of  the  host‐plant by  differential  expression  of 
proteins  related  to  reactive  oxygen  stress  [1].  Knockdowns  of  the  catalase‐peroxidase  of V.  longisporum were 
inhibited in the late phase of disease development. The evolutionary origin of the cruciferous fungal pathogen, V. 
longisporum  is still a mystery.  It  is very closely related to both V. dahliae and V. albo‐atrum but possesses some 
typical  characteristics  such as  long  spores, almost double amount of nuclear DNA  content and  cruciferous host 
specificity. V. longisporum is an example for an early stage of speciation and we show clear evidences for the origin 
of the fungus. To clarify the hybrid status, we undertook molecular sequence analyses of the internal transcribed 






















merged  genes  can  jeopardize  attempts  to  produce  a  comprehensive  catalog  of  an  organism’s  metabolic 





RNA‐Seq,  which  represent  the  bulk  of  data  currently  available  for  the  Aspergilli;  and  downstream  analyses 
leveraging  the  newly  defined UTR  regions were  performed.  The  improved  gene  structure  annotation  of  every 
species  associated  to  this  effort  will  be  freely  available  through  the  Aspergillus  genome  database  site 
(http://www.aspergillusgenome.org)  
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reminiscent of  those associated with meiosis  in heteromictic Pezizomycotina.  Instead of meiosis,  the  two nuclei 
undergo  two mitoses and  the  resulting eight nuclei are enclosed  in uninucleate ascospores, among which  four 
mature  normally,  and  four  abort.  Arrangement  of  the  two  ascospore  types  in  individual  asci  is  random 
(Mainwaring and Wilson, 1968, Trans Br mycol Soc, 51, 663). Another peculiarity of A. arizonense is its low number 
of chromosomes: the haploid number is two, while most fungi in this group have seven chromosomes. Analysis of 
the  genome  sequence  reveals  that A.  arizonense contains  linked  counterparts  of  the P.  anserina mating‐type 
genes, a structure that  is typical of homothallic  life style. Deletion of the mating‐type  locus results  in the  loss of 
perithecium  formation,  thus  confirming  the  role  of  the mating‐type  genes  in  the  fruiting‐body  development. 
Mating‐type  target genes have been  recently  identified  in P. anserina(Bidard et al, 2011, PLoS ONE, 6, e21476). 















mushroom throughout the world.  Independent studies  investigating quantitative trait  loci (QTL) of resistance for 
each of these diseases have been done in our laboratory (Foulongne‐Oriol et al. 2011, 2012; Mocquet et al. 1999). 
The  present work  proposes,  as  an  integrative  approach,  to  compare  the  location  of  these QTL: Are  there  any 
evidence  for multiple  disease  resistance  loci?  Do  common  or  different mechanisms  underlie  each  resistance? 
Consequences  for breeding of multi‐resistant  cultivar  in A. bisporus will be discussed.  Foulongne‐Oriol M et al. 
(2012)  Relationship  between  yield  components  and  partial  resistance  to  Lecanicillium  fungicola  in  the  button 
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The zinc  finger  transcription  factor FarA  in Aspergillus nidulans up‐regulates genes  required  for growth on  fatty 
acids (Hynes et al, 2006). Ctf1 and Por1, orthologs of FarA of A. nidulans are required for growth on fatty acids in 
Candida  albicans  and  also  for  the  essential  transcriptional  activation  of  genes  involved  in  beta‐oxidation  and 






type,  inconsistent with  the growth phenotype of  the A. nidulans  counterpart.  In  contrast, expressions of  some 















The  human  fungal  pathogen  Candida  albicans  displays  a  very  high  degree  of  plasticity,  including  the  types  of 
genomic changes frequently observed with cancer cells, such as gross chromosomal rearrangements, aneuploidy, 
and  loss of heterozygosity. Despite  its relevance to every aspect of genetics and evolution of this pathogen, our 
understanding of  the mutation process  remains quite  limited. This  is especially  important since C. albicans may 
have evolved mechanisms not only  to  tolerate but also  to generate genetic variation as a means of adaptation. 
Here, we have estimated  the gene‐specific mutation  frequency of HIS4, CEN4 and EST2  in C. albicans by using 
direct DNA sequencing, indirect gene‐specific approaches (HIS4 reversion) and MA lines. We found that frequency 




























gene  has  undergone  both  strong  structural  changes  as  well  as mutations  in  the  sequence  composition. We 















Paecilomyces.  The  importance  of  these  genera  is  illustrated  by  the  high  number  of  undertaken  full  genome 
sequencing projects. Recently, new  insights  in the taxonomy of Aspergillus and Penicillium have  led to numerous 
new  species  and name  changes of existing  species.  In  this  study,  the phylogeny of  the  full genome  sequenced 






Talaromyces  is  re‐defined  and  the  combination  Talaromyces marneffei  (=  P. marneffei)  is  proposed,  leaving  P. 
chrysogenum  as  the  sole  full  genome  sequenced  species  in Penicillium.  Furthermore,  Talaromyces  emersonii  is 
transferred to the new genus Rasamsonia and Talaromyces thermophilus will be transferred to Thermomyces. The 
new insights in the relationship among Aspergillus, Penicillium and related genera will help to interpret the results 
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The  fungus  Ramularia  collo‐cygni  is  the major  biotic  agent  involved  in  Ramularia  Leaf  Spot  (RLS).  It was  first 
identified  as  a  pathogen  of  spring  barley  in  Scotland  in  1998  and  since  then  has  increased  in  its  importance 
throughout  the whole of  the UK.   Results  from  testing of  the Rothamsted Hoosfield  spring barley archive using 
quantitative  real‐time  PCR  indicated  a  significant  increase  in  pathogen  levels  since  the  1990’s  (Fountaine  and 
Fraaije, 2009). RLS has  recently been  re‐classed as a major barley disease  in  the UK.  R.  collo‐cygni  is  currently 
classified  as  a member  of  the Mycosphaerella  genera  and  sequence  data  derived  at  SAC  suggests  a  genetic 
similarity between R. collo‐cygni, Mycosphaerella graminicola and M. fijiensis. These sequences focus primarily on 
the  genes  associated  with  the  target  sites  for  fungicides,  such  as  Beta  tubulin,  Cytochrome  b  and  Succinate 
dehydrogenase, eburicol 14ά‐demethylase  (CYP51) genes. This paper will highlight previous sequence work and 
outline  a  new  project  using  next  generation  sequencing  by  the  combined  approach  of  illumiina/solexa  and 
Roche/454 sequencing. The use of these combined approaches will help with the assembly of sequence data which 















One  hundred  and  forty  nine  Fusarium  solani  isolates were  analyzed  for  their  fluorescent  AFLP  patterns.  The 
isolates were 60 from potato, 30 of F. s. f.sp. cucurbitae, 29 of F. s. f.sp. phaseoli and 30 of F. s. f.sp. pisi collected 
from different areas of  Iran. After DNA extraction, digestion by EcoRI and MseI, and  ligation of adapters to DNA 
fragment,  preamplification  and  selective  amplification  PCR,  the  products  were  separated  by  capillary 
electrophoresis.  Analysis  was  performed  based  on  151  polymorphic  markers.  In  general,  92%  of  observed 
molecular  variance was  related  to within  host  populations  and  8%  variation was  found  among  them. Genetic 
similarity between four host populations was more than 92%. High degree of similarity between populations may 
be due to gene flow among them. For determination of phylogenetic relationships, 110 isolates out of 149 isolates 




clades  with  strong  bootstrap,  repeated  in  all  trees  and  confirmed  each  other.  The  analyzed  DNA  sequences 
similarity of 110 isolates was more than 98%. The results of genomic fingerprinting and DNA sequencing of three 
loci confirmed each other. Although there are high variations and distinct phylogenetic groups among the Iranian 
isolates  of  F.  solani,  high  degree  of  genetic  similarity  between  four  host  populations  presents  that  these 
populations are belonged to one clonal lineage. 
170












Gibberella  fujikuroi  complex  (GFC)  which  contains  Fusarium  section  Liseola,  is  composed  of  at  least  ten 
reproductively  biological  species  (mating  populations)  denoted  by  letters  A  through  J.  These  Fusarium  species 
causes destructive disease on different agricultural and horticultural plants and also produce harmful mycotoxins 
and  secondary metabolites  that  contaminate  animal  and  human  feed  and  food worldwide. We  examined  46 
isolates collected from maize, rice, sugarcane and onion  in different areas of  Iran, on the basis of morphological 
and biological characteristics as well as phylogenetic analysis. Based on morphological characteristics, 45 Fusarium 
isolates  identified as  F.  verticilioides,  F.  sacchari,  F.  fujikuroi,  F. proliferatum, and F.  thapsinum. Mating  studies 
based on crosses of these isolates with tester strains of GFC belonging to mating populations A to I, revealed that 
the  isolates  were  belonged  to  mating  populations  A  (F.  verticilioides),  B  (F.  sacchari,  C  (F.  fujikuroi),  D  (F. 
proliferatum)  and  F  (F.  thapsinum).  The  results  presented  accordance  between morphological  and  biological 
characteristics. We sequenced portions of translation elongation factor 1 alpha (tef) protein coding gene as well as 
internal  transcribed  spacer  (ITS)  of  the  nuclear  ribosomal  genes  of  22  isolates  out  of  46  isolates. Molecular 
















Phlebia  radiata  Fr.  is  a  saprobic  basidiomycete  species  belonging  to  the  family  Corticiaceae  in  the  class 
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annotation  imported  from  direct  curation,  UniProt  and  InterPro.  The  platform  also  supports  integration  of 
additional information including regulation, variation and comparative analysis. The current releaseprovides access 
to 23 fungal genomes across 9 different taxonomical orders. Extensive comparative analyses are performed across 
all  the  fungal  species, and across  the wider  taxonomy. Protein alignments are used  to  reconstruct evolutionary 
trees  and  infer  homology  relationships,  while  pairwise  alignments  between  DNA  sequences  are  performed 
between  closely  related  species.  Ensembl  Fungi  also  provides  access  to  polymorphism  data  in  the  context  of 
reference genome sequences for Saccharomyces cerevisiae and the phytopathogen Gibberella zeae. Ensembl Fungi 
gives  access  to  the  manually  curated  data  from  the  fungal  model  organisms  Saccharomyces  cerevisiae  and 
Schizosaccharomyces  pombe,  which  are  imported  from  Saccharomyces  Genome  Database  and  Pombase 
respectively, while genes from plant pathogen data is being integrated with information about infectious (derived 
















largest  research  communities  in  the  fungal  field.  Indeed,  this has  resulted  in  this genus being one of  the most 
intensively studied fungi with respect to genomics, with genome sequences for eleven species publicly available. 








and  already  available  Eurotiales  genomes  (32  in  total).  In  addition,  this  analysis  will  be  supported  with 


















are  early  diverging  Ascomycetes,  related  to  the model  organism  Schizosaccharomyces  pombe  and  the  human 




of  these  Taphrina  cause  leaf  curling  and other  tumor  like  developmental  changes  in  their  hosts.  Taphrina  are 
biotrophic plant pathogens, i.e. they depend upon evading defence responses in living host cells for their survival. 
We are developing the  interaction between T. betulina and Birch  (Betula pendula)  into a model pathosystem.  In 












Their  impact on gene expression as well as  their ability  to  cause major mutations within  the genome or  single 
genes makes them an interesting tool for random mutagenesis. Using transposable elements in filamentous fungi 
would  aid  gene  characterization  for  instance  in  pathogenic  or  biotechnological  important  strains  (1,  2,  3).  At 
current we are employing two types of transposons, i.e. Restless from Tolypocladium inflatum (4) and Vader from 
Aspergillus niger (5). Each transposable element was inserted between the promoter and the open reading frame 
of  the  hygromycin phosphotransferase  (hph)  gene  and  transformed  into  Neurospora  crassa  or  Aspergilli, 
respectively.  We  use  hygromycin  selection  to  identify  transposition  events  and  observed  a  Vader  excision 
frequency of about 1 in 2.2 x 105 spores. All colonies analyzed showed an excision event on the DNA level. Vader 
footprints were  found and after performing TAIL‐PCRs  the reintegration sites of 21  independent excision events 
were determined. Vader mostly  integrates within or very close  to genes,  thus  it appears  to be a useful  tool  for 
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PhytoPath  (http://phytopathdb.org),  a new bioinformatics  resource  launched  in 2012,  integrates  genome  scale 
data  from  important plant pathogenic species with  literature‐curated  information about the phenotypes of host 
infection.  It provides access  to complete genome assemblies, gene models, supporting alignments and genomic 
polymorphism from priority species of fungi and oomycete pathogens of crop and model plants (using the Ensembl 
genome browser  interface). This  information  is directly  linked to the peer‐reviewed  information about  infectious 
phenotypes curated within the PHI‐base  (Pathogen‐Host  Interactions) database.  Nine  fungal and  four oomycete 
pathogen genomes are available in the first release including Mycosphaerella graminicola, Puccinia graminis f. sp. 
tritici  and  Phytophthora  infestans. New  releases will  be made  at  2 monthly  intervals.   Comparative  analysis  is 












Recent advances  in genome sequencing  technologies allow generating whole genomes  for many organisms  in a 









multiple genomes  to gradually  improve  the annotation  through an  iterative process. At each  iteration  the best 
models are selected and used as a training set and evidence for the next step. Transcript and protein alignments 
are used  to guide gene model predictions. The most  recent version of Gnomon can utilize RNA‐Seq data giving 
more support  to  the splice  junctions. Eight Aspergillus genomes have been annotated simultaneously using  this 
method.  Four  of  these  genomes  have  RNA‐Seq  data  available.  It was  found  that  the multi‐genome  approach 



















wide  variety  of  roles,  it  is  difficult  to  predict  a  function  based  on  an  amino  acid  sequence.  Subtilases  are 
widespread  in  fungi, and  the growing number of sequenced  fungal genomes makes  it  important  to have better 
tools  to  analyze  these  enzymes. Here, we  apply PPR,  a new non‐alignment based  analytical  approach defining 
protein  subfamilies.  It  allows  both  prediction  of  function  based  on  comparative  analysis  of  sequence  and  the 
design of PCR primers that can be used to discover novel members of such subfamilies (Busk and Lange, 2011). We 




subtilases  will  unravel  functional  information  about  PPR‐subfamilies.  As  a  consequence,  determining  the 


















and  the genome availability of closely related species make smut  fungi a particularly  interesting model  to study 
host specificity. 
 
To  identify  putative  genes  involved  in  host  specificity,  we  follow  a  computational  approach  relaying  on  two 
strategies. One  strategy  follows the  idea  that genes unique  for each  species  (so called orphans) are  involved  in 
host specificity. The other idea is to build families of homologous proteins and to scan these families for signatures 
of species‐specific positive selection. This is based on the idea that proteins serving as pathogenicity factors on a 
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genetic  drift  during  the  bottleneck,  and  by  natural  selection  as  evidenced  by  the  correlation  of  variation 




























Maximum parsimony analysis based on  the calmodulin gene  sequences  indicated  that  the presence/absence of 
fum genes  in  the  isolates  is not correlated with phylogenetic  relationship among  strains. This  is  the  first  report 


















potential,  but  also  its  nature  as  a  complex  trait  that  can  be  influenced  by  different  genomic  loci  and  strain 
backgrounds.  In this study we have performed a genetic mapping of thermotolerance by using pooled‐segregant 
whole‐genome  sequence  analysis.  A  mixture  of  genomic  DNA  from  a  total  of  58  thermotolerant  segregants 



















Fungal  genome  sequences  demonstrate  the  potential  to  utilize  a  variety  of  different  carbon  sources.  Natural 






Based on  the hypothesis  that  fungal genomes have evolved  to suit  their ecological niche, we have performed a 
comparative  study using  >120  fungal  species.  In  this  study we have  compared  growth profiles on  35 different 
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Colletotrichum  acutatum  is  an  important  pathogen  causing  economically  significant  losses  of  crops  and  an 
interesting  organism  in  its  own  right.  C.  acutatum  has  a  wide  plant  host  range  in  both  crops  and  natural 
ecosystems,  and  its  capability  to  infect  different  types  of  host,  such  as  insects,  has  also  been  described.  C. 
acutatum is able to develop three different types of interaction with plant host: covering biotrophic, necrotrophic 
and hemibiotrophic  infections.  It  is also capable of growing as a non‐pathogen. The  life styles of Colletotrichum 
species  can  include  sexual  (both  homothallic  and  heterothallic  [teleomorph  Glomerella])  and  asexual  states. 
Furthermore, sexual behaviour in Glomerella is more complicated than in most ascomycetes and strains within the 
same  species  do  not  show  a  typical MAT1‐1/2  system. Globally,  C.  acutatum  populations  display  considerable 
genotypic  and  phenotypic  diversity.  Our  previous  results  suggest  the  existence  of  C.  acutatum  populations 
potentially undergoing speciation processes, related to their reproductive behavior and host association patterns 













to  trigger  plant  defense  reactions.  In  an  antagonistic  co‐evolutionary  arms  race  between  host  and  pathogen, 
PCWDEs  could  be  under  strong  selection.  In  a  first  population  genetic  study,  we  tested  the  hypothesis  that 
PCWDEs  in  the  fungal wheat pathogen Zymoseptoria  tritici have been positively  selected by analyzing  ratios of 
non‐  synonymous  and  synonymous nucleotide  changes  in  the  genes  encoding  these  enzymes. Analyses of  five 
PCWDEs  demonstrated  that  one  (ß‐xylosidase)  has  been  under  strong  positive  selection  and  experienced  an 
accelerated rate of evolution.  In contrast, PCWDEs  in the closest relatives of Z. tritici collected from wild grasses 
did not show evidence for selection or deviation from a molecular clock. Since the genealogical divergence of Z. 
tritici  from  these  latter  species  coincided  with  the  onset  of  agriculture,  we  hypothesize  that  the  recent 
domestication of the host plant and/or agricultural practices triggered positive selection  in ß‐xylosidase and that 






















shown  to be  induced during  the mycoparasitic attack. Sequences of Trichoderma GH18 chitinase genes chi18‐5, 
chi18‐13,  chi18‐15  and  chi18‐17,  that  all  exhibit  specific  expression  during mycoparasitism‐related  conditions, 
were determined  from up  to 13 different  taxa and studied with  regard  to  their evolutionary patterns. Chi18‐13 
contained  two codons  that evolve under positive selection and seven co‐evolutionary site networks. Regions of 
high amino acid variability were preferentially localized to substrate‐ or product side of the catalytic cleft. Chi18‐15 
displayed  a unique  codon‐usage  and  contained  five  codons  that  evolve  under  positive  selection  and  three  co‐
evolutionary  site  networks.  Regions  of  high  amino  acid  variability were  preferentially  localized  to  coil‐regions 
adjacent to certain alpha‐helixes, suggesting structural adaptations of enzyme architecture. In addition, differences 
in amino acid variability/conservation patterns, indicative of type 1 functional divergence, were observed between 
Trichoderma  chi18‐15  orthologs  and  a  bacterial  ortholog,  Streptomyces  chiJ.  These  observations  show  that 
Trichoderma  chitinases  chi18‐13  and  chi18‐15  evolve  in  a  manner  consistent  with  rapid  co‐evolutionary 
interactions  and  identifies  putative  target  regions  involved  in  determining  substrate‐specificity  and  structural 
modifications of  the  family 18 chitinase TIM‐barrel structure. Our results suggest  that  fungal/fungal  interactions 




























for a small  lab  to have  the genome of a  fungus completely sequenced, and  the genes predicted  for  less  than a 
couple  of  thousand  dollars;  however,  access  to  high  performance  computing  facilities  as  well  as  some 
biocomputational skills are required. The results of a project for sequencing the genomes of several ascomycetes is 
presented,  as  well  as  the  use  of  the  data  to  uncover  mating  type  genes  and  infer  the  presence  of  sexual 
reproduction in populations. 
179
: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 


















Chromatin  modifications  and  heterochromatic  marks  have  been  shown  to  be  involved  in  the  regulation  of 
secondary metabolism gene clusters in the fungal model system Aspergillus nidulans. We examine here the role of 
HEP1,  the  heterochromatin  protein  homolog  of  Fusarium  graminearum,  for  the  production  of  secondary 
metabolites.  Deletion  of  Hep1  in  a  PH‐1  background  strongly  influences  expression  of  genes  required  for  the 
production of aurofusarin and the main tricothecene metabolite DON. In the Hep1 deletion strains AUR genes are 
highly  up‐regulated  and  aurofusarin  production  is  greatly  enhanced  suggesting  a  repressive  role  for 
heterochromatin on gene expression of this cluster. Unexpectedly, gene expression and metabolites are lower for 
the  trichothecene  cluster  suggesting  a  positive  function  of  Hep1  for  DON  biosynthesis.  However,  analysis  of 


















and  their  respective  host  cultivars  follow  the  gene‐for‐gene model;  effectors  (pathogen  proteins  required  for 
infection) are presumably secreted into the plant/pathogen interface during the infection cycle where a subset can 
be recognised by plant resistance gene products to induce a hypersensitive response. Whole genome sequencing 
of V.  inaequalis  and V.  pirina  isolates has been performed. Orthologues of  several  fungal  effector  genes were 
identified in both genomes; including Ecp6, AvrLm6 and Avr‐Pita.  AvrLm6 is represented by an expanded family of 
over  25  genes  in  both  V.  inaequalis  and  V.  pirina  (Leptosphaeria maculans  has  2  orthologues).  The  Venturia 
AvrLm6  orthologues  share  up  to  32% amino  acid  sequence  identity with  L. maculans  AvrLm6.   Most  of  these 
orthologues are also represented in the V. inaequalis transcriptome, with eight upregulated by more than two fold 
during  infection.   These, and other effector candidates, are currently being functionally characterized using gene 
silencing/disruption  and  GFP  fusions.  The  secretomes,  assessed  using  a  proteomics  and  Illumina  sequencing 
approach, of both pathogens are being compared  to  reveal Venturia‐specific elicitors as well as  species‐specific 
















The Didymellaceae family  includes some of the most  important pathogens of  legume crops: the causal agents of 
Ascochyta blight  in  chickpea, pea,  lentil,  and  faba beans  among others  [1]. Despite  their  substantial  economic 
impact,  little  is  known  about  the molecular  aspects  of  pathogenicity  in  these  closely  related  species.  At  this 
meeting,  the  first  genome  assemblies  of  Ascochyta  rabiei,  Peyronellaea  pinodes  (syn.  A.  pinodes),  and  Phoma 
medicaginis (pathogen of the model legume Medicago truncatula) will be presented. Untrained in silico annotation 
resulted in the identification of 9,000‐12,000 genes per species, of which 91‐97% are complete gene models. The 
sequence  data  served  to:  pinpoint  areas  of  synteny  and  clusters  of  genes  associated  with  reproduction  and 
adaptation;  identify  pathogenicity‐related  gene‐candidates  through  proteomic,  transcriptomic  and  in  silico 

























these regions to be fundamental  for the fungal  life cycle, as they also carry QTLs  for virulence, wood decay and 
speed  of  growth  on  agar  medium.  The  linkage  map  further  reveals  that  these  regions  have  an  increased 
recombination rate, between 10 and 20 times higher than the genome wide average. As has been described for 
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constitutes  the  fourth species, which  is characterized by a different spore shape and  its host species, cocksfoot 
(Dactylis glomerata). DNA sequencing of five isolates from the four Rhynchosporium species yielded mitochondrial 
genomes  of  69  kb  (R. orthosporum  49  kb)  and  nuclear  genomes  of  50‐55 Mb  carrying  about  12,000  genes. 




















The  Hyaloperonospora  arabidopsidis  species  complex  contains  about  10  phylogenetically  and  physiologically 
distinct lineages of obligate biotrophic oomycetes. These include H. arabidopsidis, the downy mildew pathogen of 




of  the  pathosystem  on  biogeographic  scale,  and  even  less  about  the  functional  radiation  of  pathogens  on 
unrelated hosts or their coevolution with closely related hosts. 
 
Here  we  propose  the  Hyaloperonospora  arabidopsidis  species  complex  as  a  model  to  dissect  the  functional 
evolutionary dynamics of plant pathogens on a landscape and biogeography level. 
 
During  the past  four  years, extensive  collections of plants  and pathogens  throughout  the distribution  range of 
Arabidopsis thaliana and the annual Brassicaceae Microthlaspi perfoliatum have been done, encompassing several 
hundred populations. The ongoing studies show positive selection comparing known effector genes from the two 
species,  as well  as  intraspecific  variation  in  both  pathogens  and  hosts with  respect  to  several  traits,  including 
pathogenicity and resistance, respectively. 
 
Genome  projects  for  both H.  thlaspeos‐perfoliati  and Microthlaspi  perfoliatum  are  underway,  and  first  results 
already helped to reveal some pattern related to effector evolution that will be shortly discussed. 
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new  sequenced  genomes,  representing  every  geographic  subclade  of  the  species  complex,  an  extensive 
comparative  approach  with  regards  on  unique  features  of  the  single  species  and    subclades  is  possible.  To 
determine  the  factors  that  contribute  to  host  specificity we  explored  the make‐up  of  PKS, NRPS,  terpene  and 
isoprenoid based secondary metabolite clusters. 
 
Using  DNA  chip  and  ChIPseq  experiment  data  we  studied  the  expression  of  gene  clusters  under  different 
environmental  conditions  as  well  as  the  influence  of  chromatin  modifications.  In  addition  we  revealed 
transcription factor based regulation in predicting cluster specific transcription factor binding sites. Beyond these 
key  players  in  plant‐pathogen  interaction  other  unique  features  like  secreted  proteins  or  unique  transcription 
factors of the genomes are of interest. 
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During  their natural  life  cycle most  fungi encounter other microorganisms  and  live  in mixed  communities with 
complex interactions, such as symbiosis or competition.  Industrial fermentations, on purpose or by accident, can 
also result in mixed cultures.  Fungal co‐cultivations have been previously described for the production of specific 




Co‐cultivation  of  these  two  Aspergilli with  each  other  and with  the  ascomycete  phytopathogen Magnaporthe 
grisea, and the basidiomycete white rot fungus Phanerochaete chrysosporium, has recently been described by our 

















The  in  planta  transition  from  biotrophy  to  necrotrophy  known  as  the  biotrophy‐necrotrophy  switch  (BNS)  in 
hemibiotrophic fungal phytopathogens is critical in disease development. We herein report a novel effector gene 
CtNU  from Colletotrichum  truncatum,  the causal agent of anthracnose on pulse crops  that exclusively expresses 






















or Xanthomonas arboricola pv. Pruni  (Xap)  from cankers on stone  fruit  trees  in  July 2011  in Khorasan province, 
yeast‐like  isolates  were  consistently  recovered  from  the  symptomatic  branches.  Dark  brown  to  black  sunken 
lesions,  predominantly  accompanied  with  exudation  of  gum  turned  to  typical  stem  cankers  following  their 
expansion. The isolated yeast cell was circular and ca 6.5 μm in diameter and formed round, white to light‐cream 
colored, mucoid colonies with entire margins on sucrose nutrient agar. The internal transcribed spacer (ITS) region 
of  the  rDNA of a  representative  isolate of  the  recovered  yeast was amplified  in PCR using primer pair  ITS4  (5‐
TCCTCCGCTTATTGATATGC‐3)  and  ITS5  (5‐GGAAGTAAAAGTCGTAACAA‐3)  and  the  PCR  product  sequenced.  The 
sequence was  aligned  and  compared with  the  nucleotide  sequences  deposited  in  GenBank  using  CLUSTAL w 
software.  The  ITS‐sequence(NCBI  #  JQ039907)  showed  100%  identity  with  those  of  Cryptococcus  adeliensis 
isolates.  Several  recovered  isolates  of  the  yeast  were  inoculated  on  peach  (Prunus  persicae)  and  nectarine 
(P.persica var.nucipersica) budlings and typical cankers were produced on the inoculated branches. The respective 
strains  were  re‐isolated  from  the  inoculated  plants.  The  isolates  also  produced  a  hypersensitive  reaction  on 

















the  ATF/CREP  transcription  factor  Fgatf1.  Like  FgOS‐2,  Fgatf1  is  mainly  involved  in  osmotic  stress  response. 
Deletion mutants  in  Fgatf1  (∆Fgatf1)  strains  are  sensitive  to  osmotic  stress  (e.g. mediated  by  NaCl)  and  less 
sensitive  to  oxidative  stress  mediated  by  H2O2  compared  to  wild  type.  Furthermore,  sexual  reproduction  is 
delayed:  perithecia  develop  slower  and  frequently  remain  immature.  ∆Fgatf1  strains  show  an  increased DON‐
production  under  in  vitro  induction  conditions  compared  to wild  type. However,  during  plant  infection, DON‐
production  is strongly reduced. Expression of genes encoding for key enzymes  in the DON‐biosynthesis pathway 
are regulated accordingly.  In  infection assays on wheat and maize, the ∆Fgatf1 strains show a reduced virulence 
compared  to  wild  type.  Interestingly,  overexpression  of  atf1  (atf1oe)  leads  to  hypervirulence  on  wheat  and 
Brachypodium distachyon. The infection proceeds faster and continues into the stalk. Moreover, overexpression of 
atf1  in  ∆FgOS‐2  partially  complements  ∆FgOS‐2‐phenotypes  regarding  growth  on  osmotic‐stress medium  and 
virulence  towards wheat  and maize.  Taken  together,  these  results provide new  insights  in  the  stress  response 
signalling  cascades  of  F.  graminearum  and  assign  the  transcription  factor  Fgatf1  a  central  role  in  pathogenic 
development. 
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small  grain  cereals  and  of  cob  rot  disease  in maize.  Infection with  F.  graminearum  leads  to  yield  losses  and 
mycotoxin contamination. Zearalenone  (ZEA) and deoxynivalenol  (DON) are hazardous mycotoxins. The  latter  is 
necessary for virulence towards wheat. Deletion mutants of the F. graminearum orthologue of the Saccharomyces 
cerevisiae Hog1 stress‐activated protein kinase, FgOS‐2 (∆FgOS‐2) showed drastically reduced  in planta DON and 
ZEA  production.  However,  ∆FgOS‐2  produced  even more  DON  than  the  wild  type  under  in  vitro  conditions, 
whereas  ZEA  production  was  similar  to  that  of  the  wild  type.  ∆FgOS‐2  showed  a  dramatically  reduced 
pathogenicity towards maize and wheat. We constitutively expressed the fluorescent protein dsRed in the deletion 
strain and the wild type. Microscopic analysis revealed that ∆FgOS‐2 is unable to reach the rachis node at the base 
of wheat  spikelets. Vegetative  growth was  retarded  upon  osmotic  treatment. Also  the  germination  of mutant 
conidia on osmotic media was  severely  impaired. Germ  tubes were  swollen and contained multiple nuclei. The 














The  fungus  Venturia  inaequalis  infects members  of  the Maloideae,  causing  the  economically  important  apple 
disease, scab. The genetics of the  interaction between Malus and V.  inaequalis  follow the gene‐for‐gene model. 







this  suite  to  be  identified.  The  expression  of  four  genes  is  up‐regulated  during  1066  infection  compared with 
MNH120  infection.  Two of  these  genes  encode putative  cytochrome p450  enzymes with  a  log‐fold  increase  in 



















Eighty  percent  of  all  land  plants  are  presumed  to  undergo  root  symbiosis with  obligate  biotrophic  arbuscular 
mycorrhizal (AM) fungi, which provide the often growth limiting inorganic nutrients phosphorous and nitrogen to 
the plant. In return, plants invest up to 20% of their photosynthetically fixed carbon to feed the fungal symbiont. 




ammonium  in  the  symbiosis, we  focused on  the  identification  and  characterization of  ammonium  transporters 
(AMTs) in AM fungi. Six proteins with homology to fungal AMTs have been identified from two AM species, Glomus 
intraradices‐like BEG195  (now: Rhizophagus  irregularis) and Geosiphon pyriformis. While most of  these proteins 
functionally  complement  ammonium  uptake  deficient  yeast  mutants,  one  AMT  homolog  does  not  seem  to 




analyses. By  immuno  localization studies  in R.  irregularis, we were able to detect all three AMT homologs  inside 

















proteins  encoded  by  them  have  unknown  function,  although  transmembrane  domains  or  signal  peptides  are 
predicted for several ones by bioinformatic analysis. 
 
In a  first  step,  their high expression was  corroborated by  real  time PCR,  showing,  in  some  cases, a 10,000‐fold 
upregulation at 12 hours post inoculation compared to the expression in conidia. We are currently working with 14 
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WOR1  encodes  a  conserved  fungal  regulatory  protein  controlling  the  dimorphic  switch  and  pathogenicity  in 
Candida albicans and  its ortholog SGE1   in the plant pathogen Fusarium oxysporum  is required for pathogenicity 
and  expression of plant  effector proteins.   F. graminearum,  an  important  toxigenic pathogen of  cereals,  is not 
known  to  employ  switching  or  effector  proteins  during  infection  and  so  the  potential  role  of  this  gene  in 
pathogenesis was further tested. Deletion of the WOR1 ortholog (called FGP1) in F. graminearum results in greatly 
reduced pathogenicity and loss of trichothecene toxin accumulation in infected wheat plants and in vitro. The loss 
of  toxin  accumulation  alone  is  sufficient  to  explain  the  loss  of  pathogenicity  to wheat.  Under  toxin‐inducing 
conditions in vitro or in planta, expression of genes for trichothecene biosynthesis and many other genes are not 
detected or detected at  lower  levels  in  ∆fgp1  strains. FGP1  is also  involved  in  the developmental processes of 
conidium formation and sexual reproduction and modulates a morphological change that accompanies mycotoxin 














The  plant  pathogenic  fungus  Verticillium  longisporum  is  the  causal  agent  of  early  senescence  and  ripening  in 
rapeseed  (Brassica  napus)  and  other  crucifer  crops.  Despite  the  significant  economical  importance  of  this 
pathogen,  the  factors  for host  specificity are  still unknown and  the  set of virulence  factors  (effectors)  is poorly 
analyzed. Therefore, we investigated the extra‐ and intracellular proteome compositions of V. longisporum grown 




genome  sequence  of  V.  longisporum  43  we  are  currently  assembling  and  annotating,  we  demonstrate  that 
proteomics experiments deliver valuable data for the improvement of genome annotation and serve as powerful 
screening  techniques  to  identify  potential  effectors  and  factors  for  host  specificity.  Proteomic  analyses  of  the 
intracellular  compartment  build  the  basis  for  the  reconstruction  of  biochemical  pathways.  We  show  that 





and  saprophytic  growth  demonstrated  among  others  elevated  protein  abundance  in  xylem  sap  of 
metalloproteinases,  NLPs  and  several  conserved  proteins  with  so  far  unknown  function.  Therefore  resulting 
candidate  genes  and proteins might be of  specific  importance  for  the Verticillium‐B. napus  interaction  and  are 
currently analyzed using knockout and silencing mutants. 
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these  substrates  in planta. A  combination of approaches has  revealed a more  complex and  interesting picture. 
Nitrate assimilation seems to be unnecessary;  instead the direct N‐sources are mainly asparagine and glutamate 
and  possibly  GABA. We  have  recently  shown  that mutants  in  pantothenate  biosynthesis  are  fully  pathogenic 
indicating  that  the  plant  supplies  and  the  fungus  takes  up  pantothenate  or  a  later  intermediate  in  the  CoA 





















The  ability  to  detect  and  react  to  pathogens  is  essential  to  the  development  of  any  organism.  In  plants  and 





autophagy. VI  is determined by  interaction of het‐c, encoding a glycolipid  transfer protein, and members of  the 
hnwd gene family encoding for STAND proteins. hnwd gene family members display the hallmarks of PRR encoding 
genes, including fast evolution promoting production of a repertoire of receptors and ability to initiate a cell death 
reaction. het‐c  is also showing signs of fast evolution. We recently hypothesized that these genes are  involved  in 
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Evolutionary genomic analyses allowed us  to  identify 17 genes  that  show  strong evidence of positive  selection 
between  M.  graminicola  and  the  closely  related  sister  species  S1.  We  hypothesize  these  evolved  in  a  co‐
evolutionary  arms  race with  different  hosts. None  of  the  genes  encode  proteins with  known  function.  In  this 




that  the  three genes are strongly up‐regulated  in planta and  that candidate gene expression differs over a  time 
course of 28 days supporting a  role  in host pathogen  interaction.  In addition we show  that  three different host 
species differentially induce gene expression in the fungi. 
 




















the decaying  tissue, where GOX2 expression was dominant. The  roles of  the GOX genes  in pathogenicity were 
further studied  through:  i. development of goxRNAi mutants exhibiting differential down‐regulation of GOX2;  ii. 
heterologous  expression  of  the  Pe‐  GOX2  gene  in  the  non‐deciduous  host‐pathogen  P.  chrysogenum;  and  iii. 
modulation of GA production  by  FeSO4  chelation.  Interestingly,  in P. expansum pH and GA production elicited 
opposite  effects  on  germination  and  biomass  accumulation:  26%  of  spores  germinated  at  pH  7.0 when  GOX 
activity and GA were highest, whereas  in P. chrysogenum at the same pH, when GA did not accumulate, 72% of 
spores germinated.   Moreover, heterologous expression of Pe‐GOX2  in P. chrysogenum resulted  in enhanced GA 


















The analysis of  the  interaction between Arabidopsis  thaliana and adapted  (PcBMM) and non‐adapted  (Pc2127) 
isolates of the necrotrophic fungus Plectosphaerella cucumerina has contributed to the identification of molecular 
mechanisms  controlling  plant  resistance  to  necrotrophs.  To  characterise  the  initial  stages  of  Arabidopsis 




necrotrophic  fungi.  By  comparing  PcBMM‐GFP  colonization  process  in  wild‐type  plants,  and  hypersusceptible 
(agb1‐1 and cyp79B2cyp79B3) and resistant (irx1‐6) Arabidopsis mutants, we found that plant susceptibility to the 
fungus  correlated with  the  time‐course of  spore  germination  and hyphal  growth on  leaf  surface,  and  that  the 
resistance  response  was  established  at  12‐18  hours  post  inoculation  (hpi).  This  result  was  supported  by  the 
observation that hyphal growth of the nonadapted Pc2127‐GFP on the leaves of wild‐type plants was arrested at 
12‐16 hpi. We generated a collection of  random T‐DNA  insertional  transformants by ATMT, and we  screened a 
subset of them to test their virulence  in Arabidopsis wild‐type and agb1‐1 plants.  In this screening we  identified 
several fungal transformants with altered virulence in comparison with the wild‐type PcBMM. The P. cucumerina 









Mycosphaerella  graminicola  infection  of  wheat  leaves  involves  an  initial  extended  period  of  symptomless 
intercellular  colonisation  prior  to  the  development  of  disease  lesions.  Previous  functional  genomics  and  gene 
expression  profiling  studies  have  implicated  the  production  of  secreted  virulence  effector  proteins  as  a  key 
component  facilitating  the  initial  symptomless  growth  phase1,2. With  a  view  to  identifying  further  candidate 
virulence  effectors,  we  have  re‐analysed  the  predicted  protein  secretome  from  this  pathogen,  by  combining 
several bioinformatic approaches aimed to increase the probability of identifying truly secreted proteins. An initial 
secretome of 970 proteins was predicted. A  refined prediction of 556 was made based upon  further  stringent 
selection criteria deriving  from WolfPsort protein  localisation prediction. Of  these, 298 possess some  functional 
annotation  (based upon PFam; KOG or  the CDD databases)  leaving 258 with no  functional  annotation.  Further 
characterisation  of  the  un‐annotated  proteins  included  the  analysis  of  features  associated with  known  fungal 
effectors,  for example,  small  size,  cysteine‐rich, and Blastp  searches performed against other  sequenced  fungal 
genomes.  Finally evidence in support of gene prediction was derived from gene expression profiling during fungal 
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cultivars, respectively, were used.  In morphological assessment,  the size of  lesions was measured 2 weeks after 
inoculation with isolates of the fungus. The length of lesions in cv. Binam was half as high as those on Khazar cv. 

























In  June  2011,  Canker‐like  symptoms,  a  newly  emerged  disease were  observed  on  canola  (Brassica  napus)  in 
Mazandaran and Golestan provinces in Iran. Round to elongated, light to dark brown sunken lesion were formed 
on rapeseed stems. Canker were scattered all along the height of the stem but were more predominant on parts 
closer to the stem apices.  Rhizoctonia  ‐like  fungi were  isolated  from the cankered areas about 5 days  following 
plating  surface‐disinfected  segments  on  Potato  dextrose  agar  (PDA).  All  isolates were multinucleus  and were 
identified as Rhizoctonia solani AG2‐1 in anastomosis assay. The internal transcribed spacer (ITS) rDNA region was 
amplified using  the primers  ITS4  (5‐TCCTCCGCTTATTGATATGC‐3) and  ITS5  (5‐GGAAGTAAAAGTCGTAACAA‐3) and 
the  PCR  product was  sequenced.  The  sequence  alignment  of  the  661  bp  fragment was  subjected  to  genetic 
distance analyse. After multiple sequence alignment with PHYLIP software the obtained sequences were compared 
with  the other  related  sequences with  the  same  region of Rhizoctonia genus  in GenBank.  Isolates  from  canola 






















Linear brown  lesions which gradually become  canker was  the main  symptoms of  this disease. The  lesions may 
girdle  the  stem  or  large  cankers  can  interfere with movement  of  nutrients  from  the  leaves  to  the  roots  and 
eventually  extending  the  canker  can  lead  to  seedling  Damping‐off.   Rhizoctonia  like  fungus  isolated  from  the 
collected  samples  cultured  on  Potato  Dextrose  Agar  (PDA)  medium  after  4  days  at  28°C.  All  isolates  were 
multinucleus and were identified as Rhizoctonia solani AG4 in anastomosis reaction. The teleomorph stage of the 
isolated  fungus  was  produced  in  vitro  and  identified  Thanatephorus  cucumeris  based  on  morphological 
characteristics. After obtaining the genomic DNA of the isolates, an approximately 500 bp amplification product of 
the  ITS4‐5.8S‐ITS5 region was obtained with PCR, using  ITS4 and  ITS5 universal primers. After multiple sequence 
alignment  with  MEGA5  software  the  obtained  sequences  compared  with  the  other  related  sequences  of 
Rhizoctonia genus in GenBank (NCBI). The PCR products were digested with MseI, HincII, AvaII, and MfeI restriction 
endonucleases enzymes and different PCR‐RFLP patterns were obtained. This  is the  first report of occurrence of 























were  10,  7.5,  10.5  and  10  times  12  hours  after  inoculation  (hai),  respectively,  in  cv.Tarom  compared  to 
cv.Khazar.The  expression  level  of NPR1  rised  27  times  in  Tarom  compared with  Khazar  at  24  hai.  The  results 
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By  using  an  Agrobacterium  tumefaciens‐mediated  transformation  (ATMT)  approach  in  the  plant  pathogen  B. 
cinerea, we generated a library with 2,350 transformants carrying random integrations of a hygromycin resistance 
cassette. A first virulence screen of all transformants on detached tomato  leaves resulted  in the  identification of 
560  less  virulent  strains  (Giesbert  et  al.,  in  press).  231  of  these  have  been  undergone  a  second  screening  on 
primary  leaves of Phaseolus  vulgaris,  and  the  less  virulent phenotype has been  confirmed  for 169  strains. The 
phenotypes of 30  less virulent ATMT mutants were  further characterized by analysing  the response  to ROS,  the 
formation of ROS and oxalic acid and the  light‐dependent differentiation.  Interestingly, many of the  less virulent 
mutants  are  affected  in  light‐dependent  development  as  they  are  either  impaired  in  conidiation,  sclerotia 
formation or both. One  less virulent ATMT mutant that sporulates  in the dark does not produce oxalic acid and 
carries the T‐DNA  insertion 1608 bp upstream of an ORF encoding a GATA transcription factor. Remarkably, two 
other  less  virulent  ATMT mutants  have  been  identified  that  are  tagged  in  the  same  gene  locus.  Another  less 























cysteine‐ peptidases.  In  total, 61   of  these  transcripts  (i.e. 26 %) were significantly upregulated  (> 2  fold) during 
growth on  the protein substrates and  the  litter extracts. Highest expression  levels were  found  for  transcripts of 
aspartic, metallo,  and  serine  proteases,  but  the  expression  patterns  differed  depending  on  the medium. We 




















An antagonistic  strain was  isolated  in Piedmont  (northern  Italy)  from  suppressive  soils and named MSA35. The 
hyphae  of  this  organism  are  colonized  by  an  ectosymbiont  bacterial  consortium  mostly  including  gamma 




In  this work,  the potential antagonistic activity of soluble compounds secreted by MSA35WT  in  the surrounding 
environment was evaluated. Experiments were performed  in  liquid cultures. Two pathogens  (F. oxysporum  f.sp. 
lactucae e F. proliferatum) were grown in a filtered medium were the antagonist strain was previously cultivated. 

















Naturally  occurring  antifungal  compounds  are  abundant  and  very  diverse  and  are  mostly  considered  to  be 
produced  to  regulate  the  growth  of  competing  organisms  in  environments  such  as  the  rhizosphere  of  plants. 
However,  in  recent  years  the  concept  of  antibiotics  as  signalling molecules  has  emerged  and  receives  rising 
attention.  In  this  study we  are  investigating  the  effects of  the  secondary metabolite  2,4‐diacetylphloroglucinol 
(DAPG), which is produced by a few Pseudomonas spp.. This metabolite exhibits a broad spectrum of antimicrobial 
activity but  little  is known about  its cellular targets or possible  fungal resistance mechanisms. We are using two 
model organisms, Saccharomyces cerevisiae and Neurospora crassa, to address these questions. DAPG treatment 
impairs  cell  growth  in  both  organisms  and  specifically  causes  loss  of  membrane  potential  in  mitochondria 
suggesting  that electron  transport  is a  target. A screen of  the yeast deletion  library  revealed  that alterations of 
several different processes, such as protein biosynthesis and DNA repair, can confer resistance. We also found that 
in both S. cervisiae and N. crassa, DAPG induces a transient cytoplasmic Ca2+ signal. The relevance of this signal is 
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are poorly understood. Studies of biotrophic pathogens have  shown  that  they actively  suppress plant defenses 
after  they have penetrated  the host  cell.  To determine whether C. graminicola  also  suppresses host defenses 
during  its biotrophic stage, we performed comprehensive transcriptomic, histological and biochemical studies of 
the early stages of C. graminicola infection of maize leaves, a model pathosystem for the study of hemibiotrophy. 
We  identified novel putative  fungal effectors differentially expressed during host colonization. Our  findings also 
show  the  presence  of  a  fungal  respiratory  burst  in  fungal  tips  during  the  transition  from  biotrophic  into 
necrotrophic lifestyle. Additionally, time‐course experiments revealed a strong induction of defense‐related genes, 
as well  as  the  accumulation  of  reactive  oxygen  species  and  antimicrobial  compounds  in  host  cells  during  the 
biotrophic stage.  We demonstrate the production of maize‐derived vesicular bodies containing H2O2 targeted to 
the fungal hyphae. These results demonstrate a strong induction of defense mechanisms occurring in maize cells 
during C. graminicola  infection, even during  the biotrophic development of  the pathogen. Overall,  these  results 
demonstrate a complex molecular and metabolic interaction between C. graminicola and maize cells, with a strong 
















effector protein by  searching  for proteins  that  contain  secretion  signal peptides  as well  as nuclear  localization 
signals (NLS). In addition to the signal peptide and NLS, the protein has a highly basic  isoelectric point and seven 
nearly identical internal repeated motifs. A BLAST search of the predicted protein sequence found no homologs in 
public databases, suggesting that  it  is unique  to C. graminicola. We performed  time‐course assays  for  transcript 
abundance using RT‐PCR as well as in situ experiments using transcriptional fusions of the promoter with gfp as a 
reporter gene.  These studies revealed  that  the gene  is expressed at early stages of host colonization, mainly  in 
primary hyphae.  We constructed null mutants by gene replacement and performed pathogenicity assays on maize 
seedlings.  Anthracnose  development  was  severely  impaired  on  maize  plants  inoculated  with  mutant  strains 
demonstrating that the gene is crucial for full pathogenicity of C. graminicola on maize. Based on our findings, we 




























We  conclude  that  linolenic  acid  plays  a  decisive  role  in  callose  synthesis  suppression  during  wheat  ‐  F. 











Sporisorium  reilianum  is  a  biotrophic  plant  pathogenic  basidiomycete  that  causes  head  smut  of  maize  and 
sorghum.  The  fungus  exists  in  two  varieties with  different  host  specificity.  The  sorghum  variety  (SRS)  is  fully 
virulent on  sorghum. SRS  infection of maize  leads  to weak  symptoms,  such as phyllody of  the  floral parts. The 
maize variety  (SRZ)  is  fully virulent on maize, but does not show symptoms on sorghum  inflorescences.  Instead, 
SRZ infection of sorghum leads to the formation of red spots containing phytoalexins on leaves. 
This different behavior challenged us  to  find  factors responsible  for host specificity. We analyze segregants of a 
mixed‐variety infection both phenotypically and genotypically. Approximately 100 offspring of a cross of SRZ x SRS 
are  tested  for virulence on maize and  sorghum. Strains  that do not  lead  to disease  symptoms on sorghum and 
those showing full virulence on sorghum are subjected to genotypic analysis by performing species‐specific PCRs as 
well as an NGS approach. Genomic regions stemming from the SRZ parent in non‐virulent offspring and from the 
SRS  parent  in  virulent  offspring  are  expected  to  contain  candidate  genes  for  host  specificity.  This  way,  we 
identified the beginning of chromosome 7 as one region of interest. This region harbors an SRZ‐specific gene (hsc1) 
that, when  introduced  into  SRS, was  shown  to  positively  contribute  to  the  aggressiveness  of  the  recombinant 
strains on maize and negatively on sorghum. 
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The  ascomycete  Fusarium  graminearum,  the  major  causal  agent  of  Fusarium  head  blight,  can  infect  many 
important grain cereals. To  identify genes that are  involved  in   virulence of F. graminearum, an effective mimp1 
transposable element‐mediated mutagenesis approach was developed that allowed us  to identify several mutants 




















the  SSPs  several  lectin‐like  proteins  and  P.  indica‐specific  effector  proteins were  identified which  represented 
about  10%  of  the  fungal  genes  induced  during  biotrophy.  In  analogy  to  other  fungi where  effector  genes  are 






















(IAD).  Analysis  of  the  underlying  biosynthetic  pathways  for  auxin  identified  the  piTam1  gene  as  a  key  player. 
Transcriptional analysis in barley colonized roots showed that piTam1 gene is induced during the biotrophic phase. 
Congruent with  previous  reports  that  auxin  renders  the  plant more  susceptible  to  colonization  by  biotrophic 
microorganisms  (Bari and Jones, 2009), P.  indica transformants carrying the RNAi construct for the piTam1 gene 



















first  symptoms of disease appeared. To  identify  the putative origin of  the  reads,  two  reference genomes were 
used:  (i)  the  Citrus  sinensis  Genome  Assembly  (JGI  v1.0;  these  sequence  data  were  produced  by  the  US 
Department of Energy Joint Genome Institute http://www.jgi.doe.gov/ in collaboration with the user community), 
and (ii) the first draft of the P. digitatum genome with a 20X genome coverage, elaborated in house. All sequence 
reads  from  a  total  of  four  libraries were  assembled  in  a  reference  transcriptome  containing  24410  contigs  or 
putative genes. About 30% of those putative genes were assigned to P. digitatum and about 70% to C. sinensis. The 
number of P. digitatum putative genes  increased as  the  infection progressed, whereas citrus genes showed  the 













Cooperative  behaviors,  behaviors  that  benefit  other  individuals,  are  widespread.  However,  to  understand 
cooperation we have  to explain how  cheating,  i.e. profiting without  contributing,  is  kept at  low  frequency. Kin 
selection  is  the predominant  solution  for  this problem. Kin  selection  requires  that  cooperation  is preferentially 
directed towards related individuals, and one way to achieve this is via genetic kin recognition. However, Crozier 




consequences of  fusion are unknown.  In  fungi,  successful  somatic  fusion  is usually  restricted  to clonally  related 
individuals  regulated  by  highly  polymorphic  recognition  loci. We  study  somatic  fusion  between mycelia  of  the 
fungal species Neurospora crassa. 
 




findings we  discuss which  counteracting  evolutionary  forces maintain  the  extensive  recognition  polymorphism 
observed in nature. 
199
: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 
















and only 20% of  the  total activity was secreted  to  the extracellular medium. The optimum pH was  in  the acidic 
range and divalent metals, such as Cu2+, Cd2+ and Zn2+,  inhibited ecto‐phosphatase activity, while Co2+, Ca2+, Sr2+ 
Mg2+  and  Fe2+  had  no  effect.  The  activity  was  also  reduced  by  sodium  fluoride,  sodium molybdate,  sodium 
orthovanadate and inorganic phosphate. Importantly, the inhibition of phosphatase activity in conidia reduced the 










The  fungal  pathogen  Fusarium  graminearum  is  the  causal  agent  of  Fusarium  head  blight  (FHB)  of  small  grain 
cereals  and  cob  rot  disease  of maize. During  infection,  the  fungus  produces  the  trichothecene  deoxynivalenol 
(DON). Contaminated grain is highly toxic to mammals and, thus, not suitable for food and feed production.  The 
key enzyme in the biosynthesis of DON is the trichodiene synthase (Tri5), which is essential for virulence on wheat. 
We  recently  created  a  transgenic  reporter  strain  (Ilgen  et  al.  2009),  in which  the promoter of  the  trichodiene 
synthase is fused to eGFP. Using this construct we are able to perform live cell imaging to check for putative DON‐
inductive  conditions,  especially  during  host  invasion.  Firstly,  we  were  able  to  show  that  in  axenic  culture, 
























early biotrophic phase  followed by a cell death associated phase. The  interaction of P.  indica with barley  roots 
results  in  growth promotion  and  in  the  induction of plant  genes  involved  in nitrate  and  ammonium  transport. 
Comparative analysis revealed the presence of two ammonium transporters (AMT) in the P. indica genome and the 
absence  of  nitrate  transporters  (NTR).  One  of  the  piAMT  transporters was  proven  to  be  plant  responsive  by 
microarray  and  qPCR  analysis.  Its  ammonium  import  function  was  verified  by  yeast  complementation.  P. 
















A  successful  colonization  of  plants  by  pathogens  requires  active  effector‐mediated  suppression  of  defense 
responses. Recent  findings showed  that  the biotrophic  fungus Ustilago maydis secretes an enzymatically active, 
non‐allosterically regulated chorismate mutase Cmu1. This enzyme  is taken up  locally by  infected plant cells and 
then  spreads  to neighboring  cells. Metabolic data of  infected maize  leafs  indicate  that Cmu1  is  involved  in  the 
rechanneling of chorismate into the phenylpropanoid pathway away from the competing salicylic acid biosynthesis 
pathway. Secreted chorismate mutases were  identified  in many other fungi mostly associated with plants. Their 
sequence  relationship  indicates  that  several  independent  events  led  to  the occurrence of  secreted  chorismate 
mutases. Using U. maydis we are currently  testing by complementation of an U. maydis cmu1 mutant whether 
other  fungal  secreted  chorismate mutases predicted  to be  secreted have  the potential  to  act  as effectors  in  a 
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The  recent  finding  that  the  histone  acetyltransferase  (HAT)  complex  SAGA/ADA mediates  the  response  of  the 
fungus Aspergillus nidulans to the bacterium Streptomyces rapamycinicus (1) opens up a number of questions. It 
was shown that the SAGA/ADA complex is involved in the regulation of the orsellenic/ lecanoric acid biosynthesis 





complexes  under  native  conditions.  Therefore,  the  TAP‐tag method  represents  an  appropriate  system  for  the 
investigation and analysis of the SAGA/ADA complex composition under various conditions. The TAP‐tag constructs 
were assembled by fusion PCR and transformed directly into A. nidulans via homologues recombination. Western 
blotting was  performed  to monitor  the  purification  procedure.  For  adaB‐C‐TAP  and  gcnE‐N‐TAP  bands  of  the 
expected  size  were  detected.  However,  further  optimisation  of  the  purification  procedure  is  required. 
























fungal  growth.  GBLS  produced  a  combination  of  laccase  and Manganese  proxidase  (MnP)  as  lignin  degrading 
enzymes (LDE) in semi solid state and liquid culture medium. Chitosan at the different concentrations 1.0, 2.0 and 






















Penicillium  digitatum,  the  causal  agent  of  citrus  green  mould,  is  the  major  pathogen  of  citrus  fruit  during 
postharvest handling and storage in Mediterranean climate regions. It is a necrotrophic fungus that penetrates the 
fruit  through  wounds.    Despite  the  economical  relevance  of  this  fungus  our  knowledge  on  its  pathogenicity 









tumefaciens‐mediated  transformation  to  obtain  P.  digitatum  null  mutants  lacking  the  genes  coding  for  two 
different polygalacturonases, a pectin  lyase and a Rieske protein. P. digitatum mutants  lacking any of  the  three 
pectin degrading enzymes  showed a  reduction  in  infection capability when compared with either  the wild  type 













susceptible  host,  facilitated  by  enzymatic  and mechanical mechanisms.  In  the  hemolymph,  they  proliferate  as 
hyphal  bodies  or  cell  wall‐less  protoplasts  for  easy  nutrient  uptake  and  host  immune  response  avoidance. 
Entomophthoralean  fungi often manipulate  their host  to seek an elevated position shortly before host death  in 
order to optimize disease transmission. After host death, conidia are produced and discharged when humidity gets 
high—usually during night. In an earlier secretome study of field‐collected grain aphids (Sitobion avenae) infected 
with  entomophthoralean  fungi,  a  number  of  pathogenesis‐related,  secreted  enzymes were  discovered  (Fungal 
Genetics and Biology 2011, vol. 48, 343–352). Among these were cuticle degrading serine proteases and chitinases, 
involved  in  fungal  penetration  of  the  aphid  cuticle,  and  a  number  of  lipases most  likely  involved  in  nutrient 
acquisition.  In  the  current  study, we  are  investigating  the  distribution  and  variation  of  selected  pathogenicity 
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checking  expression  and  copynumber  under  stressing  conditions,  like  in mycorrhizal  interaction  of  Tricholoma 
vaccinum and Picea abies  in axenic dual cultures or using additives  for Tricholoma vaccinum  liquid cultures  like 
butanol and ethanol. 
 
















In  forests various organisms  live  in close  interaction with other species and mycorrhiza  is an ubiquitous kind of 
symbiosis  in this habitat. The mutualistic symbiosis between the basidiomycete fungus Tricholoma vaccinum and 




The molecular  level of  this  association  is  so  far  slightly understood and we  intent  to  investigate  the molecular 
mechanisms of interaction. 
 
Ald1  ‐  coding  for  a  fungal  aldehyde  dehydrogenase  ‐  was  identified  in  differential  display  analyses  using 






















Plant‐associated  organisms  secrete  proteins  and  other  molecules  to  modulate  plant  defenses  and  enable 
colonization of plant tissue. The colonization of maize plants by Ustilago maydis is initiated by a direct penetration 
of  the  cuticle  and  cell wall  of  the  host  epidermis.  The  secreted  effector  protein  Pep1  is  specifically  expressed 
during pathogenic development of Ustilago maydis. pep1 deletion mutants  show no defect during  saprophytic 
growth but are arrested upon the point of penetration and elicit a hypersensitive response of the plant. Thus, the 
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Aspergillus  fumigatus  is  the most  important air‐borne human  fungal pathogen. The genome of  this  filamentous 
fungus  exhibits  far more  gene  clusters  predicted  to  encode  secondary metabolites  than  compounds  known. 




























Mutants  are  currently  being  analyzed  by  Southern  Blot  and  GenomeWalker  PCR  to  determine  their  T‐DNA 
insertion sites. For confirmation of  the corresponding pathogenicity phenotypes, an approach  for  targeted gene 
knockout was  implemented using a KU80 deficient strain  impaired  in the non‐homologous end‐joining pathway. 
This method was  used  to  knockout  several  independent  genes  identified  in  the mutant  screen, which  are  for 


























There  is  a  constant  need  for  new  fungicides  for  (crop)  disease  control  due  to  appearing  resistances  and  new 
registration demands. Compounds with new mode of action and more favorable (eco) toxicological properties are 
necessary.  Benzoate  p‐hydroxylase  or  CYP53A15,  a  cytochrome  P450  identified  in  the  pathogenic  filamentous 
ascomycete Cochliobolus lunatus, is capable of hydroxylation of benzoate, a key intermediate in the metabolism of 
aromatic compounds in fungi which is basically toxic to the organism. CYP53 family is a promising antifungal target 
since  it  seems  to be distributed  in most of  filamentous  fungi  and have no homolog  in higher  eukaryotes. Our 
experiments  revealed  that naturally occurring phenolic  compounds  inhibit CYP53A15. A  very  reliable  structural 
homology model was built to perform  initial virtual screening of  library of compounds and molecular docking  in 
active  site. Compounds were  selected  from diverse  commercial  sources  to  construct a  chemical  library of over 
million compounds. A more manageable size of  the  library was generated by  filtering  for descriptors: molecular 
weight, number of ring systems, hetero atoms, H‐bond donors or acceptors. Only solutions predicting interactions 
with  the heme  iron were  considered. About 100,000  compounds were docked  into  the enzyme active  site and 
ranked.  From  those,  40  compounds were  obtained  and  evaluated  in  functional  assays  in  vitro:  CO‐differential 
spectrum, substrate binding spectrum, HPLC analysis, and in growth inhibition assay in vivo.Results of this research 











gardens  and  parks.  Mechanisms  to  prevent  cells  from  toxins,  mostly  reported  from  yeast  or  filamentous 
ascomycetes, are the modification of compounds by enzymes, extracellular chelation by excreted ligands, cell wall 
binding, reduced influx across the plasma membrane, enhanced efflux, intracellular chelation by metallothioneins 




spruce,  and  genes  ald1  and  mte1,  upregulated  in  ectomycorrhiza,  were  identified.  Both  are  involved  in 
detoxification mechanisms and were investigated in more detail. 
 
The  fungal aldehyde dehydrogenase Ald1  catalyzes  the  conversion of different aldehydes  to  the  corresponding 
carboxylic acids. By using competitive and real‐time RT‐PCR, ald1 was shown to be induced in response to alcohol‐ 
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penetration.  Deletion  analysis  revealed  that  the  N‐  and  C‐terminal  domains  of  Stp1  are  essential  for  protein 







the activity of a cysteine protease  isolated as apoplastic  interactor of Stp1. For other  interesting  interactors, we 












The  cultivation  of mushrooms  is  susceptible  to  unwanted  growth  of  fungi,  like  Trichoderma  aggresivum  and 
Penicillium. The growth of  these  fungi  cause  substantial decrease of  yields  to  the growers or even destroy  the 
harvest completely. Successful methods to control damage of mushroom beds by these weed fungi are still rare. 
Microbes  inhabiting  the mature mushroom  compost might  play  an  important  role  in  stimulating  or  disturbing 

























Activation  of  the  eukaryotic  translation  initiation  factor  5A  (eIF5A)  requires  a  posttranslational modification, 






over‐production  of  reactive  oxygen  species  (ROS).  In  addition,  it  reduces  production  of  the  mycotoxin 
deoxynivalenol in vitro and in planta. In contrast, over‐expression of DHS leads to an increase of virulence to wheat 
and  a  decrease  of  ROS.  Simultaneous  over‐expression  of  both  enzymes  results  in  infectivity  and  levels  of  ROS 
comparable to the wild type strain. Over‐expression of DHS, as well as the simultaneous over‐expression of both 
enzymes  results  in  deoxynivalenol  levels  comparable  to  the wild  type  strain. We  constitutively  expressed  the 
fluorescent  protein  GFP  in  the  over‐expressing  mutants  and  the  wild  type.  Analysis  revealed  that  the  over‐
expressed DOHH mutant  is unable to reach the rachis node at the basis of wheat spikelets. Over‐expressing DHS 
results in a faster wheat tissue invasion compared to wild type or the double over‐expressing mutant. For the first 



















dual  confrontation  tests  with  plant  pathogenic  fungi  Alternaria  alternate,  Botrytis  cinrea,  Fusarium  solani, 
Macrophomina  phaseolina,  Rhizoctonia  solani  and  Sclerotium  rolfsii  .  Antagonistic  behavior  of  aggressive 
Trichoderma strains against each of the concerned pathogens was  further studied on  low nutrition medium and 
examined microscopically. Moreover,  testes  for volatiles and  inhibitors were carried  to emphasize  the biological 
interaction.  Among  all  tested  Trichoderma  strains,  the  dominant  T.  cf.  harzianum  phylotypes  revealed  the 
strongest inhibitory effect against all tested pathogens (66.3% ‐ 100 % growth inhibition). These strains were able 
to completely overgrow the pathogens and were the best to inhibit the production of sclerotia by R. solani and S. 
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Ustilago maydis  is a biotrophic fungal plant pathogen that causes smut disease  in  its host plant maize.   Previous 
genomic  studies  revealed  that  Ustilago  maydis  depends  on  a  variety  of  novel  secreted  effector  proteins  to 
establish a compatible  interaction with  its host plant. With respect to tumor  formation cluster 19A encoding 23 
effectors is of special interest, as cluster mutants still proliferate inside the plant tissue but fail to produce tumors. 
Sub‐deletions and single gene deletions of cluster 19A have shown that the major effectors reside in the leftmost 
half.  Especially  tin3  (tumor  inducing  3),  a  unique  gene,  contributes  significantly  to  tumor  formation.  Using 
fluorescence microscopy and immunoblot‐analysis it was shown that Tin3 is secreted into the apoplastic space and 
that  it  accumulates  at  hyphal  tips  and  cell‐to‐cell  passages.  In  Yeast‐two  hybrid  approaches  two  interesting 




















host are  referred as elicitors. Different  types of elicitor molecules,  including oligosaccharides, glycoproteins and 
peptides, and phospholipids have been identified. 
 
Studying  interaction  of  Dothideomycete  Leptosphaeria maculans  with  its  natural  host  Brassica  napus  we  are 
searching  for  elicitors  produced  during  in  vitro  cultivation.  Application  of medium  filtrate  after  10  days  of  L. 
maculans  cultivation  protects  B.  napus  plants  from  subsequent  L. maculans  infection.  Using  gene  expression 
analysis by RT‐qPCR the biological effect of the filtrate  is supported by detection of elevated expression  levels of 
defence marker genes  in B. napus.  Incubation of elicitor with proteinase K  lowers the biological effect  indicating 






















Functional  genomics  in  obligate  biotrophic  phytopathogenic  fungi  are  severly  hampered  by  the  fact  that  they 




individual  genes  in  Blumeria  graminis.  This  was  achieved  by  expressing  RNA  interference  (RNAi)  constructs 






















agents  (BCA)  in agriculture and  forestry. Although mycoparasitic and biocontrol properties  in Trichoderma  spp. 
Have been under scrutiny for a while, the mocecular aspects of mycoparasitic activity and key genes remain largely 
unknown. Trichoderma spp produce secondary metabolites during mycoparasitic attack in order to harm a prey. In 
the  same  time,  they  increase  the  resistance  against  antibiotics  of  other  fungal  species.  One  of many  genes 
responsible  for  resistance against antifungal  compounds was  recently  identified as Taabc2, a gene encoding an 
ABC transporter in T. Atroviride P1. TAABC2 belongs to PDR transporters, an ABC transporter subfamily consisting 
of  8  genes  of  full‐length  and  one  gene  of  half‐size.  In  our work we  analyzed  transcriptional  changes  of  PDR 
transporters  named  TAPDR5  and  TAPDR12 which  are  homologous  to  yeast  Pdr5p  and  Pdr12p.  The  expression 
profiles  of  Tapdr5  and  Tapdr12 were  obtained  for  T.  Atroviride  P1,  Trichoderma  sp.  BRM  (benomyl‐resistant 
mutant) and Trichoderma sp. T6, a strain prepared by protoplast  fusion of T. Atroviride P1 and Trichoderma sp. 
BRM.  The  transcription  profile  was  obtained  under  various  culture  conditions  and  in  presence  of  antifungal 
compounds, organic acids,  cell wall and mycelia of  fungal pathogens. T6  strain exhibited  significantly  increased 
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extensive and poorly characterized  family of allantoate permeases Dal5.  In Aspergillus nidulans  the astA gene  is 
under control of Sulfur Metabolite Repression (SMR). The closest homologs of astA are frequent in evolutionarily 
distant fungi belonging to the Pezizomycotina subphylum (orders Sordariales and Eurotiales) which exhibit similar 
plant pathogenicity. They  are mostly  crop pathogens  and  are  represented by  the  following  sequenced  species: 
Fusarium graminearum, F. verticillioides, F. oxysporum, Nectria haematococca, Verticillium albo‐atrum, V. dahliae 
and Leptosphaeria maculans. The AstA homolog is also present in: cellulolytic Chaetomium globosum detrimental 
to paper  industry, opportunistic human pathogen Neosartorya  fischeri,  harmless Podospora anserina  inhabiting 
cattle dung, as well as in entomobiocontrol fungi like Cordyceps militaris and Metarhizium anisopliae. 
 













Fungi undergo complex  symbiotic and antagonistic  interactions with other organisms  in nature. As an example, 
fungal mycelium (M) and fruiting bodies (FBs) are preyed by fungivorous vertebrates and invertebrates. As defense 
against  their  predators,  fungi  produce  secondary  metabolites,  peptides  and  proteins  that  interfere  with  the 
development or  the growth of  these organisms.  In  the  inky cap mushroom Coprinopsis cinerea, several defense 
lectins and protease inhibitors have previously been found to be specifically and constitutively expressed in FBs. In 
this project, we aim at the identification of protein‐encoding genes in C. cinerea whose expression is induced in the 
vegetative mycelium  upon  predation  by  fungal‐feeding  nematodes  using  RNA  Sequencing  by  Oligonucleotide 
Ligation and Detection (SOLiD). As a first step towards this goal, we compared the transcriptomes of young FBs and 




several  genes  encoding  cytoplasmic  and  secreted  proteins  with  a  predicted  RicinB  fold  were  shown  to  be 
differentially expressed. Currently, the transcriptomes of C. cinerea mycelium challenged with various fungivorous 

















To  understand  the  different  disease  capacities, we  investigated  the  infection  process  of  the  two  varieties  on 
sorghum. Microscopy of  infection  sites  showed  that both  varieties  are  able  to penetrate  and  ramify  in  leaves. 
Whereas SRS  successfully  spreads  inside  the plant  from  leaves  to  the  floral meristems, hyphae of SRZ are only 
observed in leaf blades and leaf sheaths, but not in stems or meristems. To find out whether SRZ encounters more 
















suppress  the SA production of  its host Zea mays. One effector  involved  in  this  is Cmu1, a  secreted  chorismate 
mutase. Cmu1  is  translocated  into  the host cytosol where  it  interferes with  the SA biosynthesis pathway of  the 
plant. 
 
This  study  focuses on  the characterization of  two putative U. maydis effectors, Um03408 and Um05230, which 
may  also be  involved  in  controlling  SA  levels. Both proteins  are bioinformatically predicted  to  act  as  salicylate 
hydroxylases degrading  salicylate  to  catechol. Real‐time PCR  analyses  showed  that um03408  and um05230  are 
strongly upregulated in the early phase of plant infection. By performing salicylate hydroxylase activity assays the 
SA hydroxylase activity of Um05230 could be verified. However, strains with a deletion of both genes showed no 
attenuation  in virulence. As um03408, um05230, and cmu1 could all contribute  to virulence,  the  importance of 
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Ustilago maydis  is a biotrophic  smut  fungus which  causes  formation of plant  tumors  in maize. The  infection  is 
commonly observed on all the vegetative and floral organs of the host plant. Given the fundamental differences 
between  the different maize organs  that are  colonized by U. maydis, we hypothesized  that  the  fungus deploys 





















Fungi  synthesize  an  astonishing  variety  of  secondary  metabolites,  some  of  which  belong  to  the  most  toxic 
compounds  in the  living world. Even though  little  is known about the benefit of these metabolites, the ability to 
regulate  the  secondary metabolism might  be  seen  as  an  evolutionary  adaptation.  Presumably  fungi  regulate 
secondary metabolites  (e.g. mycotoxine)  in  response  to  confrontation with  natural  competitors  like  insects  to 











the  global  regulator  laeA  as well  as  of  aflR. Moreover  several  other  genes  are  up‐regulated  under  competing 

























abies)  represents  a  model  system  for  mutualistic  plant‐fungus  interaction.  Besides  the  mycorrhiza  forming 




abies  is  still unknown. However, T.  vaccinum produces  the phytohormone  indole‐3‐acidic acid  (IAA) which also 
leads to an extensive hyphal branching and an increased and faster Hartig’ net formation during mycorrhization. In 
this work the effect of D’orenone on the root system will be tested in axenic cultures and in co‐cultivation with T. 
vaccinum  ‐  wildtype  and  IAA  overexpressing  mutants  ‐  via  differential  display.  Moreover,  the  receptors  for 
D’orenone perception in T. vaccinum will be studied with radioactive labeled D’orenone or FISH. Additionally, co‐
cultures of Zygomycetes with T. vaccinum and with the mycorrhized tree will be done to study the interaction of all 
three  partners.  This  could  improve  the  knowledge  about  communication  between  unrelated  fungi which  live 













Secreted  fungal proteins play a crucial  role during  the biotrophic  interaction between  the smut  fungus Ustilago 
maydis and its host plant Zea mays. In the last decade it has been well established that proteins without a signal 
peptide can also be targeted to the outside of the cell  in an ER/ Golgi  independent manner. We want to  identify 
such unconventionally  secreted  proteins  in U. maydis  and  investigate  their  potential  function  as pathogenicity 




processed  into  a  small  peptide  (SDF‐2)  that  triggers  terminal  spore  differentiation  upon  interaction  with  a 
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Fusarium  verticillioides  is  a  ubiquitous  and  destructive  pathogen  of maize.    In  addition  to  reducing  yields,  F. 
verticillioides  produces  fumonisins,  a  group  of  polyketide‐derived  toxins  linked  to  cancer  and  birth  defects  in 
humans, as well as acute and chronic toxicoses in livestock.  Recently, we identified UBL1 in Fusarium verticillioides 
via  a  forward  genetic  screen  aimed  at  identifying novel  genes  involved  in pathogenesis.   UBL1  is predicted  to 
encode a UBR1‐like E3 ubiquitin ligase.  Among eukaryotes, the UBR1‐like E3 ubiquitin ligase is a broadly conserved 
component of the N‐end rule proteolytic pathway; however, its role in filamentous fungi has not been extensively 
investigated.    Targeted  disruption  of  UBL1  in  the wild‐type  strain  resulted  in  a  highly  pleiotropic  phenotype, 
including reduced conidiation, altered hyphal morphology, increased pigment production, and impaired amylolitic 
activity.    Additionally,  disruption  of  UBL1  led  to  a  drastic  reduction  in  virulence  on maize  kernels;  however, 
fumonisin B1 biosynthesis per unit growth was not  significantly different  from  the wild‐type  strain.   Yeast  two‐
hybrid  assays  revealed  that  Ubl1  interacts  with  components  of  G‐protein  signaling  known  to  regulate 
pathogenesis.  To investigate the possibility that UBL1 plays a conserved role in fungal virulence, we deleted UBL1 
orthologs  in the closely related pathogens Fusarium graminearum and Fusarium oxysporum.    Interestingly, these 
mutants  revealed  that UBL1 orthologs  regulate diverse components of pathogenesis among Fusarium spp.   This 















In the fungal kingdom, a  large number of  lectins with different specificities have been  isolated from fruiting and 
resting (sclerotia) bodies of multicellular representatives of the phyla Basidiomycota and Ascomycota. Various lines 
of evidence  suggest  that  these  lectins play a  role as effector molecules  in  the defense against predators. Upon 
ingestion of  the host  cytoplasm,  the  fungal  lectins bind  to  specific glycoconjugates  in  the digestive  tract of  the 





for  assaying  the  toxicity  of  these  lectins  towards  fungivorous  nematodes  such  as  Aphelenchus  avenae.  In  this 





















and host  specificity. For  the  transformation of M. graminicola we use an Agrobacterium  tumefaciens mediated 
approach and we evaluate and  compare wild  type and mutant  phenotypes  in plant assays with  the  two hosts 
Triticum aestivum and Brachypodium distachyon. The transformation experiments are currently undergoing. 
We have verified the computational predictions of microRNAs in the genome of M. graminicola by demonstrating 
the  presence  of  small  (26nt)  RNAs  using  polyacrylamide  gel  electrophoresis.  Small  RNAs  are  expressed  in  rich 
medium as well as in plant tissue suggesting that RNAi is not restricted to the host‐pathogen interaction but also 
play a role in the basic growth of the fungus. However, by describing the kinetics of the Dicer and Drosha encoding 
genes during  three different  time points of  infection we  show  significant higher  levels of  transcript abundance 













acquisition  that are  critical  for  the biotrophic  interaction of U. maydis with  its host, we  identified Hxt1  (hexose 
transporter 1), a high affinity monosaccharide  transporter. Ustilago maydis ∆hxt‐strains cause decreased disease 
symptoms, and growth  in axenic culture  is reduced on glucose, fructose and mannose. Surprisingly, these strains 
show  increased  growth  on media  containing  xylose  and  galactose,  the  latter  causing  even  a  growth‐inhibiting 
effects on wildtype strains. 
 






family  of  sugar  efflux  carriers  whose members  in  some  cases  can  be  induced  by  bacterial  as  well  as  fungal 
pathogens. 
 
We propose  that Hxt1  is  required  for uptake of glucose  that  is provided  to  the  site of  infection by plant efflux 
carriers, which are specifically induced after infection with Ustilago maydis. Further, we speculate on an additional 
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We  investigate  hydrophobins  in  Tricholoma  vaccinum,  a  wide‐spread  basidiomycete  (agaricales  – 
tricholomataceae) which forms ectomycorrhiza with spruce. We want to show  in our study  in which stage of the 
life cycle respectively symbiotic interaction hydrophobins are produced, what kind of role they play with respect to 
function  in  the  symbiotic  tissue  and whether  they  are  regulated  under  heavy metal  stress.  Furthermore,  the 














economic concern for tomato production.   Tomato (Solanum  lycopersicum; Sl)  is highly susceptible to B. cinerea; 
however, Solanum lycopersicoides (Slo), a wild relative of tomato, is highly resistant.  The overarching goal of this 
study  is  to  characterize  the molecular mechanisms underlying  resistance  to B.  cinerea  in Slo and  identify novel 
target genes for improving resistance in tomato.  To this end, we generated gene expression profiles from Slo 24 
and  48  hours  after  inoculation with  B.  cinerea,  as well  as  a  pre‐infection  baseline,  via  high‐throughput  RNA‐
sequencing  (Roche‐454).    Analyses  of  the  transcriptomes  revealed  that  numerous  genes  were  differentially 
expressed  in  Slo  in  response  to B.  cinerea,  including pathogenesis  related proteins, peroxidases, osmotins, and 
genes  involved  in  biosynthesis  of  secondary metabolites.    These  differentially  regulated  genes  provide  novel 
targets for expression analyses in tomato.  Genes that are regulated differently between Sl and Slo in response to 
infection by B. cinerea  are currently being characterized to determine their role in resistance.  By identifying genes 






















cabbage  (Brassica  oleracea)  and  the  oil‐producing  B.  napus.  Several  transcription  factors  (TFs)  have  been 
associated with pathogenesis in phytopathogenic fungi. We know relatively little, however, about the mechanisms 
of  regulating  pathogenesis.  To  learn more  about  how  pathogenesis  is  regulated  in  fungi,  we  have  produced 
targeted  gene  knockout mutants  for  ~200  TF‐coding  genes  and of  research  interests. We  identified  two  genes 
whose  mutants  were  putatively  nonpathogenic,  eleven  genes  whose  mutants  produced  significantly  smaller 
lesions compared to the wild type in preliminary pathogenicity tests, and one gene whose mutants unexpectedly 
produced  lesions  twice  as  large  as  the  wild  type.  To  clarify  the  functions  of  these  genes,  we  studied  the 
phenotypes  of  mutants  for  3  of  the  14  genes.  The  phenotypes  of  mutants  for  one  gene,  Δabvf01,  were 
indistinguishable  from  the  wild  type  in  general,  but mycelial  growth  after  penetration  was  greatly  reduced. 
Mutants of another gene, Δabvf19, grew slower with pectin as a major carbon source in vitro and expressed fewer 
transcripts  than  the wild  type  for  a  subset  of  genes  that  encode  putative  cell wall‐degrading  enzymes  during 
pathogenesis.  Conversely, mutants  of  the  gene with  increased  virulence  expressed more  transcripts  for  these 
enzymes. Our  study  supports  the  importance of  the coordinated  regulation of genes putatively associated with 










Previous  studies  revealed  that  Ustilago maydis  depends  on  a  variety  of  novel  secreted  effector  proteins  to 
establish a compatible, biotrophic  interaction with  its host plant maize.  In  this context,  two putatively  secreted 
LysM‐containing proteins (um11464, um05087) have been identified. LysM‐containing proteins are very common 
in  pathogenic  fungi  and  have  been  shown  to  contribute  to  virulence. Using  homologous  recombination  in  the 
solopathogenic strain SG200 we have generated deletion mutants of um11464 and um05087. While the deletion 
of  um05087  did  not  show  any  phenotype  in  comparison  to  the  progenitor  strain  SG200,  um11464  deletion 
mutants  often  formed  cell  chains,  developed  lateral  buds  and  displayed  bipolar  growth  in  axenic  culture. 
Surprisingly we observed that plant  infections with um11464 deletion mutants  lead to hypervirulence. Since the 
mutant is able to form significantly more appressoria on the leaf surface we consider that hypervirulence is a result 
of  the  increased  number  of  appressoria‐forming  filaments.  In  situ  immunolocalization  studies  revealed  that 
Um11464  is  located predominantly at the cell surface. Therefore we assume that the protein accumulates at the 
fungal  cell wall after  secretion. Preliminary  results  indicate  that a domain within  the C‐terminus of  the protein 
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Plant  pathogens  have  co‐evolved with  their  host  plants which  have  evolved  the  defense  system  against  their 
pathogens.  It  is  known  that  plants  express  the  basal  immunity  by  the  recognition  of  the  pathogen‐associated 
molecular patterns, but compatible pathogens suppress the plant basal defence by secreting the effector protein. 
Agrobacterium  tumefaciens  ‐  mediated  transformation  (AtMT)  was  used  to  generate  pathogenicity  deficient 

























region  is  secreted  and  expressed  exclusively  during  biotrophic  growth.  Introduction  of  the  tin2  gene  into  the 
19A_1 mutant partially rescued tumor formation and fully restored anthocyanin induction. A Tin2 protein lacking 
the C‐terminal 5 amino acids had  lost  this ability.  In  line with  this, Tin2 mutant protein could not  interact with 
cytoplasmic maize protein kinase ZmABP which was  identified by yeast  two hybrid screening as Tin2  interactor. 
Transient  expression  assays  in  Nicotiana  benthamiana  revealed  that  ZmABP  was  degraded  proteasome‐
dependently.  Interestingly, co‐expression with Tin2 stabilized ZmABP. Tin2‐binding region of ZmABP contains the 
phosphodegron‐like motif DSGxS. When ZmABP  carrying mutations  in  this motif was  transiently expressed,  the 
mutant protein proved more stable than the wild type protein. Therefore, it is likely that Tin2 effector masks the 





















resulting strains  led to the  identification of a short sequence potentially  involved  in stp1 up‐regulation  in planta. 
This  sequence  contains  two  conserved  elements, A1  and B, which  are  both  required  for  full  expression. A1  is 
related  to  the  binding  sites  of  two  previously  described  transcription  factors  (TF), Mzr1  and  Biz1, while  B  is 
unknown. When overexpressed, Mzr1 and Biz1 activate stp1 expression (Zhen et al., 2008; Flor‐Parra et al., 2006). 





















Since  there  are  several  potential ways  to  synthesize  IAA  in  a  Tryp  dependent matter we want  to  get  further 
insights  into  the  cellular mechanism.  Therefore  we  want  to  perform  growth  experiments  with  several  plant 
interacting  fungi  (Tricholoma  vaccinum,  Paxillus  involutus,  Armillaria mellea),    and  saprophytes  (Schizophyllum 
commune, Heterobasidium annosum, Leucoagaricus leucothites, Lyophyllum loricatum) in dependence of different 
potential intermediates of IAA‐production (Tryp, indole‐3‐pryuvate [IPA], indole‐3‐acetaldehyde [IAAld]) as well as 
IAA  itself.  In  case of S.  commune a mono‐ and dikaryon and a  IAA‐synthesizing mutant are  tested. To  this aim 
length and branching degrees of hyphae will be analyzed. 
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stress  resistance. Ectomycorrhizal  (ECM)  symbioses  appear  several  times during  fungi evolution and ECM  fungi 
likely  derived  from  saprotrophic  ancestors.  Despite  their  ecological  importance,  very  little  is  concerning  the 
molecular  dialogue  that  occurs  between  tree  roots  and  ECM  fungi  to  sustain  the  development  of  symbiosis. 

























(FGSC)  collected  from diseased wheat, barley  and maize  in  South Africa was determined using  a microsphere‐
based  multilocus  genotyping  assay.  Although  three  trichothecene  types  (3‐ADON,  15‐ADON  and  NIV)  were 
represented among these  isolates, strains with the 15‐ADON type predominated on all three hosts. A significant 
difference, however, was identified in the composition of FGSC pathogens associated with Gibberella ear rot (GER) 
of maize  as  compared  to  Fusarium  head  blight  (FHB)  of wheat  or  barley  (P  <  0.001).  Fusarium  graminearum 
accounted for more than 85% of the FGSC isolates associated with FHB of wheat and barley (N = 425), and was also 






















on maize. Following  fungal  inoculation of seedlings, U. maydis  induces  tumors on  leaves near  the  infection  site 
within a few days, whereas symptoms of S. reilianum are visible only at flowering time, and include the formation 
of  spores  and  leaf‐like  structures  in  inflorescences.  To  identify  genes  responsible  for  species‐specific  symptom 
generation, we  compared  the highly  syntenic  genomes of both  fungi  and discovered  the presence of  genomic 


























fulvum ECP6, demonstrating  the  importance of LysM effectors  in  fungal pathogenicity. LysM domains are highly 
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LysM effector genes  are  found  in  the  genomes of  a wide  range of  fungal  species.  LysM effectors  are  secreted 
proteins  that  contain  a  varying  number  of  LysM  domains  and  no  other  recognizable  protein  domains.  LysM 
domains  are  carbohydrate‐binding modules  that  occur  in  various  proteins  that  are  produced  by  a  variety  of 




binding effector Ecp6  can  compete with plant  receptors  for  chitin binding, and  thus prevents  the  activation of 
immune  responses.  Two  orthologues  of  Ecp6  were  identified  in  the  fungal  wheat  pathogen Mycosphaerella 
graminicola, of which one suppresses chitin‐induced immune responses in a similar fashion as Ecp6. Interestingly, 


















include  Pyrenophora  tritici‐repentis,  Stagonospora  nodorum  and  Mycosphaerella  graminicola.  Over  the  last 
decade,  increasing  levels  of  Botryosphaeria  sp.  have  been  identified  on mature wheat  grain  in  Australia.  The 
infection of the grain by Botryosphaeria sp. results in slightly shrivelled grain with a pale colour closely resembling 
that of Fusarium graminearum –  infected wheat. As a consequence of  the  infection, Botryosphaeria sp‐infected 
grain  is downgraded  for  animal  feed only,  resulting  in  considerable  economic  losses. Almost nothing  is  known 
about the pathogen or resulting disease and it is unclear though if the infected grain is actually harmful to human 




























insects  to  investigate  induction  of  changes  in  fungal  development,  secondary metabolite  formation,  and  gene 
expression.  By  means  of  qRT  PCR,  we  currently  focus  on  changes  in  the  expression  of  laeA  (encodes  a 
methyltransferase‐domain protein that functions as a regulator of secondary metabolism and development) and 
aflR (encodes a Zn2Cys6‐type sequence‐specific DNA‐binding protein that is thought to be necessary for expression 

















plant  immune  system.  Here  we  demonstrate  that  BABA  displays  strong  in  vitro  antifungal  activity  against  L. 
maculans with EC50 similar to the fungicide tebuconazole. Both spore germination and hyphal growth are affected. 
Unlike other resistance inducer benzothiadiazol, BABA reduced disease development on Brassica napus plants also 
when applied after  inoculation. Suppression of disease progression  in plants and antifungal activity  in vitro was 
weaker for α‐aminobutyric acid and negligible for γ‐aminobutyric acid. These facts indicate that the mechanism by 
which BABA protects B. napus plants  from  L. maculans  infection  is based on  antifungal  activity.  In  contrast  to 
standard antifungal assays, the medium used in our study contained no organic nitrogen. Trypton added into the 
medium  at  only  6  ppm  completely  reverted  the  effect  of  2  µM  BABA.  Similar  effect  can  be  also  achieved  by 
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PR4.86 
Sequential  Delivery  of  Host‐Induced  Virulence  Effectors  by  Appressoria  and  Intracellular  Hyphae  of  the 
Phytopathogen Colletotrichum higginsianum 
Jochen Kleemann[1] Linda J. Rincon‐Rivera [1] Hiroyuki Takahara [2] Ulla Neumann [1] Emiel Ver Loren van Themaat [1] 







Phytopathogens  secrete  effector  proteins  to manipulate  their  hosts  for  effective  colonization.  Hemibiotrophic 
fungi  must  maintain  host  viability  during  initial  biotrophic  growth  and  elicit  host  death  for  subsequent 
necrotrophic  growth.  To  identify  effectors  mediating  these  opposing  processes,  we  deeply  sequenced  the 
transcriptome of Colletotrichum higginsianum  infecting Arabidopsis. We  found  that expression of many effector 
genes is plant‐induced and that distinct sets of effectors are deployed in successive waves by particular fungal cell‐
types. Using fluorescent protein tagging and TEM‐immunogold labelling, effectors were localized to stage‐specific 
compartments  at  the  host‐pathogen  interface.  Early‐expressed  effectors  are  focally  secreted  from  appressorial 
penetration pores before host  invasion. These proteins may  function to suppress early plant defense responses, 
which we found to be activated before fungal entry. Later‐expressed effectors accumulate in structures formed at 
the  interface between  biotrophic  primary  hyphae  and  living  host  cells,  implicating  these  specialized  hyphae  in 
effector delivery. By transient expression in Nicotiana benthamiana leaves, we identified effectors either inducing 











The disaccharide  trehalose  is a key  regulator of glycolysis  in higher plants, animals, and certain  fungi. Based on 
gene  expression  and  metabolite  analysis,  trehalose  is  also  supposed  to  be  a  storage  carbohydrate  in 
ectomycorrhizal basidiomycotic  fungi. Under symbiotic conditions, a crucial  function of  trehalose biosynthesis  is 
carbohydrate sink formation, which is thought to enable a continuous fungal sugar support by a plant host. In this 































Interestingly  co‐inoculation of barley plants with  isolates of both  species enabled  the nonhost  isolate  to partly 










down‐regulated. Currently  functional analyses and  localization  studies of HEGs are  in progress. Additionally we 
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between  the  two mitochondrial  (mt) membranes.  It  is widely  assumed  that  the metabolite  and  ion  transport 
through the mt outer membrane (MOM) is mediated by the porin pore, whereas in the mt inner membrane (MIM) 
specific  carriers  are  responsible  for  the  transport  processes.  However,  the  coordination  between  the  two 
membrane  transport  processes  is  largely  unknown.  Here we  provide  experimental  evidence  that  in  the  yeast 
Saccharomyces  cerevisiae  the  two  MOM  proteins  Om14p  and  Om45p  associate  with  subpopulations  of 
independently assembled porin pores. These complexes interact with carriers of the MIM, as shown by preparative 






















































In this study the role of BcSak1 was  investigated  in the stress response and during  infection of French beans by 
Botrytis cinerea. Using a macroarray approach it was shown that BcSak1 is only marginally involved in the specific 
oxidative  stress  response.  In  fact,  the  induction  of  several  genes  after  oxidative  stress  treatment  is  BcSak1‐
dependent, but most of these genes are also  induced under conditions of osmotic stress. The majority of genes 
regulated by BcSak1 are not involved in the stress response at all. Using a translational fusion of BcSak1 to GFP, it 
was  shown clearly  that  the  localization of  this MAPK depends on  the  type of  stress being applied:  it associates 
rapidly  to  the  nucleus  only under  osmotic  stress.  Interestingly,  the MAPK  is  also  involved  in  the  regulation  of 
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In  the  last  few years, we  identified  important players  involved  in sexual development. Among  them are  the pro 

















Thiamine diphosphate  (TDP) serves as a cofactor  for main metabolic pathways  in all cells. Moreover, numerous 










thi4Δ  mutated  strain  was  characterized  by  elevated  activity  of  superoxide  dismutase  and  thiamine 
pyrophosphokinase under control conditions, while under hydrogen‐peroxide treatment the process of thiamine 
activation  to  TDP  was  accelerated  2  fold  stronger.  The  thi6Δ  mutant  with  catalytically  defective  thiamine 
monophosphate  synthase  showed  a decreased  stress  response  and  rate of  TDP‐dependent pentose phosphate 




















Aspergillus  fumigatus  is  a  saprophytic  living  mold  that  can  cause  life‐threatening  infections  in 
immunocompromised patients. To  improve diagnosis and therapy a detailed knowledge of the processes related 
to host‐pathogen  interaction  is required.  In the  lung,  inhaled conidia are confronted with  immune effector cells. 
After recognition of the conidia are phagocytosed and attacked by host‐derived reactive oxygen species (ROS) and 
antimicrobial proteins. In recent studies it was found that macrophages and neutrophil granulocytes can also form 
nitric  oxide  intermediates  (RNI)  that  are putatively  involved  in  killing  of  the  fungus. Because  both  radicals  are 
present in infected tissue it is very likely that they interact to form highly reactive intermediates like peroxynitrite. 
A.  fumigatus produces  several enzymes potentially  involved  in RNI detoxification. Two  flavohemoglobins,  FhpA 
and  FhpB,  convert  NO  to  nitrate,  and  the  S‐nitrosoglutathion  (GSNO)  reductase,  GnoA,  reduces  GSNO  to 
ammonium and glutathion disulphide (GSSG). To elucidate the role of these enzymes in detoxification of RNI single 
and double deletion mutants of FhpA, FhpB and GnoA encoding genes were generated. Mutant strains revealed 
enhanced  sensitivity against  the NO donor DETA‐NO. Furthermore,  ∆gnoA mutants were negatively affected  in 
germination. To  investigate  the role of RNI and  its detoxification  in  fungal pathogenicity virulence of  the DgnoA 











In  the course of  infection  the pathogenic grey mould  fungus Botrytis cinerea  triggers an oxidative burst as early 
plant defense reaction. This leads to an active release of reactive oxygen species (ROS), which are on the one hand 
known  to  be  responsible  for molecular  damages  of  biological molecules,  but  on  the  other  hand  they  are  also 
involved  in  cell  signaling  pathways. We  are  particularly  interested  in  the  influence  of  ROS  on  pathogen‐host 
interaction and development.  In order to  investigate the maintenance of the fungal  intracellular redox state, we 
focused  on  the  thioredoxin  system,  which  is  composed  of  two  enzymes,  the  thioredoxin  (BcTrx)  and  the 
thioredoxin reductase (BcTrr). Knock‐out and complementation approaches of bctrx1 and bctrr1 revealed a severe 
impact on pathogenicity. The mutants were able to penetrate, but only caused small necrotic lesions that were not 
able  to spread. Furthermore, Δbctrr1 and Δbctrx1 showed a strong sensitivity  to oxidative stress;  in addition an 
enhanced H2O2 production of Δbctrr1 and generally retarded growth compared to Δbctrx1 and the wild‐type was 
striking.  Northern  analyses  showed  that  oxidative  stress  response  genes were  constitutively  expressed  in  the 
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Conidiation  involves  three morphogenetic  transitions:  growing  hyphae  to  adhered  hyphae,  adhered  hyphae  to 
aerial  hyphae  and  aerial  hyphae  to  conidia.  A  hyperoxidant  state  develops  at  the  start  of  each  of  these 
morphogenetic transitions. The ras‐1bd and a Δsod‐1 strain exhibit cyclic conidiation that is suppressed by N‐acetyl‐
cysteine.  Paraquat  shortens  its  period  in  both  strains.  This  behavior  suggests  a  cyclic  oxidative  stress.  We 
investigated how RAS‐1 controls the switch between growth and conidiation.  
 
Adenylate  cyclase  (AC)  has  a  predicted  RAS  association  domain  and  cAMP  is  involved  in mycelial morphology, 





conidiation process; higher  levels than Wt were observed  in ras‐1bd.  In both strains, a rapid decrease  in cAMP at 
the start of the first two hyperoxidant states was due to activation of PDEL. PDEH was important for maintenance 
of  initial  cAMP  levels,  once  oxidative  stress  was  compensated.  During  oxidative  stress  of  the  second 













Botrytis cinerea, a necrotorphic pathogen, causes serious  losses  in both yield and quality  in grapes (Vitis vinefera 
L.). Jasmonic acid  (JA) and  its derivatives  incuding methyl  jasmonate  (MeJA) occur naturally  in host plant tissues 
and have  signalling  roles  in defense against necrotrophs and as well as  induce  systemic  resistance  (ISR) against 
disease. The present study  investigates the effect of exogenous JA and MeJA, on the suppression of postharvest 
gray mould  in  green  grape  cultivar  ‘Thompson’    and  red  grape  cultivar  ‘Flame’.  The  surface  sterilized  grape 
bunches (15 grapes/bunch and three replicate treatments) were spray‐treated with 0.2 mM of JA or 1mM of MeJA, 




the Botrytis gray mould disease  in  the green grape  cultivar  ‘Thompson’, and  in  the  red grape  cultivar,  ‘Flame’. 
Investigations  on  the mechanisms  of  how  JA  and MeJA  induce  defenses  of  grape  berries  against  Botrytis  are 
underway. Postharvest treatment with  jasmonic acid or methyl  jasmonate may be  incorporated as the potential 
tools in the grape postharvest disease management strategies. 
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The  cell wall  of  the  opportunistic  human  pathogen  Candida  albicans  is  the  point  of  direct  interactions  of  this 
fungus with host  cells, especially with macrophages.  It  is a  layered  structure of polysaccharides. However, how 
changes in carbohydrate metabolism affect the cell wall composition is not yet understood. 
 
We  investigated  the  effects  of  the  cytochrome  c  reductase  inhibitors myxothiazol  A  and  antimycin  A  on  the 







To  gain  insight  into  the  regulation  of  the  differentially  expressed  cell wall  genes,  computational  analysis  of  a 
dataset comprising expression data  for 5214 genes  from 317 different conditions was conducted,  focusing on a 
group of mannosyl‐transferase  and  glycosylase  genes. A  group of  likely  regulators  contained,  for  example,  the 
transcription factor Efg1p, which is connected to morphogenesis, carbon metabolism, and resistance to antimycin 
A. The  roles of  these  regulators  in cell wall construction and susceptibility  to cytochrome c  reductase  inhibitors 














level  by  a  discrete  number  of  regulatory  proteins  that  includes  the  bZIP‐type  transcription  factor  (TF)  FlbB. 
Vegetative hyphae contain two main pools of FlbB, one at the tip and the other at the most apical nucleus. The 
apical pool requires the  interaction with the positional regulator FlbE at or  in the proximity of the Spitzenkörper. 





response  proteins was  controlled  through  FlbB.  gmcA,  a  previously  uncharacterized  glucose‐methanol‐choline 
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The  Ca2+/calmodulin‐dependent  phosphatase  calcineurin  (CN)  is  a  conserved  protein  that  plays  a  critical  role 
in calcium signaling and stress response  in eukaryotic cells. CN activity  itself  is regulated by a class of conserved 
proteins termed Calcipressins. 
 
Deletion  mutants  of bccnA encoding  the  catalytic  subunit  of  CN  in B.  cinerea exhibit  severe  growth  and 






Studies with  the  inhibitor  of  CN  Cyclosporine A  (CsA)  showed  that  the  expression  of  several  genes,  e.g.  those 
involved  in  phytotoxin  biosynthesis,  is  regulated  by  CN  and  the  CN‐responsive  transcription  factor  CRZ1  in B. 




in  close  proximity  to  the  nucleus  connecting  the  influence  on  gene  regulation  directly  with  its  intracellular 
localization. 
 
























A  combination  of  the  iron  induced  flocculation  of  cells  and  the MCFOs  protein  extraction method mentioned 
above is used to identify signalling pathways involved in the response to iron availability or drugs interfering with 
high  affinity  iron  acquisition pathways.  This  could be  accomplished by using different homozygous  single  gene 
deletion mutant  strains where MCFOs  and  the  flocculation process play  the  role of  “reporters”  for  reduced or 
intact response to iron respectively. 
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 The  filamentous  fungus  Fusarium graminearum  infects  cereals  and  corn.  It  is one of  the main  causal  agent of 
“Fusarium  Head  Blight”  and  “Maize  Ear  Rot”.  During  infection,  it  produces  mycotoxins  belonging  to  the 
trichothecenes family which accumulate in the grains. Although the biosynthetic pathway and involvement of the 





and  for  the  expression  of  genes  coding  for  detoxification  enzymes.  In  this  study, we  analysed  the  role  of  the 
corresponding  factor  in  Fusarium  graminearum,  Fgap1,  in  response  to  an  oxidative  stress  and  its  eventual 
interference  with  the  regulation  of  trichothecene  production.  A  deleted  mutant  and  a  strain  expressing  a 
constitutively activated form of the Fgap1 factor in F. graminearum PH1 were constructed. To mimic an oxidative 
stress, we  cultured  these mutants  in GYEP  liquid medium  supplemented with H2O2 or diamid  to evaluate  their 
sensitivity  and  analyse  their  toxin  production.  Expression  profiles  of  genes  encoding  detoxification  enzymes 










vegetative  phase  of  its  life  cycle.  Several  environmental  cues,  including  blue  light,  promote  a  developmental 





activation  by  light  of  conidiation  in  Neurospora.  In  Aspergillus  nidulans,  another  ascomycete,  several  genes 
responsible for the formation of conidiophores are activated by  light and their Neurospora homologs have been 
identified  in  the Neurospora genome. We have  investigated  the  regulation by  light of  these putative  regulatory 
genes  in the Neurospora crassa wild type and ∆fl strains and we have found that deletion of fl promotes a  light‐
dependent  accumulation  of  mRNA  of  some  of  these  putative  developmental  genes.  Our  results  suggest  an 
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MAP  kinase,  the  upstream  kinases  AnSte7  and  AnSte11  together with  AnSte50  adaptor  lacks  the membrane 
interacting  Ste5  scaffold  homolog  of  yeast.  The  entire MAPK module  interact with  each  other  at  the  plasma 
membrane  as  in  yeast. We  find  a  different molecular mechanism  how  the MAPK  signal  is  transmitted  in  the 
filamentous  fungus: not only  Fus3 but  the entire  complex of  four physically  interacting proteins migrates  from 
plasma membrane to nuclear envelope. AnFus3  is the only subunit with the potential to enter the nucleus from 
the nuclear envelope. AnFus3 phosphorylates the conserved nuclear transcription factor AnSte12 to initiate sexual 
development  and  the  conserved  fungal  velvet domain protein VeA  to  coordinate development with  secondary 
metabolite  production. Our  data  define  the  nuclear  envelope  as  an  additional  critical  control  point  for  signal 













The  Aspergillus  nidulans  GATA  transcription  factor  AreA  activates  transcription  of  genes  for  uptake  and 
metabolism  of  nitrogen  nutrients.  AreA  accumulates  in  the  nucleus  during  nitrogen  starvation  but  not  in  the 
presence of nitrogen sources. The AreA protein contains five putative classical SV40 Large T Antigen‐type nuclear 
localization  sequences  (NLSs) and one putative non‐canonical bipartite NLS  conserved with mammalian GATA4. 
We have used  two approaches  to determine which of  these predicted NLSs are  functional. First, we  fused DNA 




Second,  we  constructed  epitope‐tagged  gene  replacement  areA  mutants  affected  in  individual  NLSs  and 
combinations of NLSs to identify by immunofluorescence microscopy sequences required for nuclear localization. 
Deletion of all  five classical NLSs did not affect utilization of nitrogen sources and did not prevent AreA nuclear 
























the  nitrogen  regulation  network.  The  deletion  of  the  glutamine  synthetase  (GS)  –  encoding  gene  gln1  was 









addition, heterologous GS‐genes  from other  species were  transformed  into  the mutant and examined  likewise. 
While in most cases glutamine auxotrophy corresponds with loss of secondary metabolism, in some rare cases the 

















of  genes  responsible  for  carotenoid,  bikaverin  and  fusarin  C  production  is  regulated  by  light  in  distinct ways. 
Homologous proteins of the Neurospora crassa GATA‐type transcription factors white collar (WC)‐1 and ‐2 interact 
in  the nucleus and deletion of either encoding gene  results  in  loss of early  light‐dependent car gene  induction. 
Since carotenoid production is maintained in the deletion mutants in constant light, we expected additive effects 
of  additional  light  sensors.  The  sequenced  Fusarium  genomes  reveal  the  existence  of  three 
cryptochromes/photolyases:  Additionally  to  the  genes  coding  for  the  class  I  CPD  photolyase  Phr1  and  the 
Cry‐DASH cryptochrome, Fusarium spp. posses a homolog of Phl1 from Cercospora zeae‐maydis closely related to 
diatome 6‐4 photolyases with regulatory functions. Comparison of phl1, vel1 and WC mutants regarding control of 
light‐dependent  secondary  metabolites,  suggests  common  and  distinct  regulatory  roles  in  F.  fujikuroi.  Since 
carotenoid  production  is maintained  in WC/Phl1  double mutants  we  postulate  a  light‐independent  induction 
mechanism triggered by reactive oxygen species. 
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By  transducing  extracellular  signals  to  intracellular  downstream  effector  proteins,  eukaryotic  seven‐
transmembrane  (7‐TM)  receptors, also known as G protein‐coupled  receptors  (GPCRs),  function as sensors. The 
classical  paradigm  of  7‐TM  receptor  signalling  is  based  on  a  physical  interaction  of  the  receptor  with  an 
intracellular  Galpha  subunit.  In  recent  years  however,  evidence  accumulated  of  signal  transmission  by  7‐TM 








screening  a  T.  atroviride  cDNA  library  using  the membrane‐based  split‐ubiquitin  yeast  two‐hybrid  assay.  After 
selecting  for  growth  on  drop‐out medium  and  testing  for  positive  interactions  by  re‐transformation  and  beta‐
galactosidase  assays,  inserts  representing  15  different  genes  could  be  isolated  from  the  initially  obtained  115 












Eukaryotic  histidine‐to‐aspartate  (His‐Asp)  phosphorelay  systems  consist  of  three  types  of  common  signal 
transducers: His‐kinase  (HK), a response regulator  (RR), and a histidine‐containing phosphotransfer  intermediate 
(HPt).  In general, HPt acts as an  intermediate between HK and RR and  is  indispensable  for  inducing appropriate 
responses  to environmental  stresses  through His‐Asp phosphotransfer  signaling. Although HPt  is  thought  to be 
essential among Aspergillus species, the molecular mechanism underlying the HPtA essentiality remains unclear. In 
the  present  study, we  constructed  Aspergillus  nidulans mutant  in which  expression  of  the  HPt  gene  ypdA  is 
conditionally  regulated  under  the  control  of  the  A.  nidulans  alcA  promoter  (CypdA  strain). When  CypdA was 
cultured  in CD medium (repressed condition), the transcript  level of the ypdA gene was decreased to 5% that of 
the  wild  type  (ABPU1).  In  CD medium,  CypdA  showed  remarkable  growth  retardation  and  formed  abnormal 
hyphae, suggesting that YpdA is an essential component. Downregulation of ypdA expression resulted in induction 
of  the  catA  and gfdB  genes, which  are upregulated downstream of  the  active HogA mitogen‐activated protein 
kinase (MAPK) cascade. We then constructed mutant strain from CypdA by deleting the response regulator gene 
srrA  (CypdA/ΔsrrA). When  ypdA  was  downregulated,  CypdA/ΔsrrA  unexpectedly  showed more  severe  growth 
retardation  than  the  parent  CypdA. We  are  also  trying  to  isolate  a mutant  from  CypdA  by  deleting  another 




























The  effect  of  concurrent  exposition  to  fludioxonil  and  known  cargoes  of  the  induced ABC‐transporters  on  the 
growth of C. albicans and the extrusion of the cargo were thus examined. The presence of fludioxonil decreased 
the  export  of  rhodamine  6G.  A  synergistic  growth  inhibitory  effect  of  both  compounds  was  detected.  The 
resistance against fluconazole, however, was increased by fludioxonil. This effect was independent of the presence 
of Nik1p. 










The  ascomycete  Fusarium  fujikuroi has  a  complex  secondary metabolism whose  regulation has been object of 
detail  attention.  In  this  work  we  analyze  the  functional  role  and  biochemical  properties  of  CryA,  a  DASH‐
cryptochrome of  this  fungus  that belongs  to  the photolyase/cryptochrome  family. DNA  repair and  light  sensing 
activities,  formerly  found  in  other  fungal  cry‐DASH proteins,  have  been  investigated  in  CryA. Biochemical data 
shows  that  CryA  binds  the  typical  cofactors  flavin‐adenin‐dinucleotide  (FAD)  and  methenyl‐tetrahydrofolate 
(MTHF), and that FAD undergoes photoreduction, a previous step required for DNA repair. CryA was able to bind 
damaged  DNA  in  single  and  doubled  stranded  DNA  probes.  The  protein was  also  able  to  repair  cyclobutane 
pyrimidine dimers, tested  in ss DNA. Regarding  its  in vivo function, cryA transcript  levels are strongly  induced by 
light, reaching the maximum after 60 minutes of  illumination. ∆cryA mutants display  light‐dependent phenotypic 
alterations when  they  are  grown  under  nitrogen  starvation.  Bikaverin  biosynthesis  is  enhanced  in  illuminated 
∆cryA  liquid cultures, which acquire an  intense reddish pigmentation, but  this  increment  is not accompanied by 
enhanced expression of the specific polyketide synthase gene bikA. In addition, these mutants produce a different 
type of conidia called macroconidia, whose production  is rarely detected  in the wild type, and which differ from 
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disease.  The  phytotoxin  solanapyrone,  a  polyketide,  has  been  greatly  associated  with  Ascochyta  rabiei 
aggressiveness. The production of solanapyrone in liquid cultures of A. rabiei is dependent on the divalent cations 
calcium, cobalt, copper, manganese, and zinc. Therefore, we hypothesized that certain polyketide synthases (PKSs) 
in A.  rabiei may be  regulated by  these divalent cations. Using bioinformatics, we predicted  thirteen PKSs  in  the 
genome of A. rabiei using  fungal‐based profile hidden Markov models. Ten of  these were predicted as reducing 
and  three  as  non‐reducing.  We  conducted  organic  extractions  to  isolate  polyketide  compounds  from  liquid 
cultures of A. rabiei grown under presence or absence of light and/or under the influence of the aforementioned 
cations.  These  organic  extracts  were  inoculated  on  liquid  cultures  of  the  single‐cell  algae  Chlamydomonas 
reinhardtii  in  order  to  assess  their  phytotoxic  potential;  showing  that  the  presence  or  absence  of  light  during 
incubation  had  no  effect  on  phytotoxicity.  However,  divalent  cations  added  to  the  liquid media  induced  the 
production of phytotoxic compounds. Transcript analysis showed that the PKS genes ArPKS02, ArPKS03, ArPKS04, 
ArPKS08, and ArPKS09 were expressed only when  these  five divalent  cations were added  to  the  liquid  culture. 












The epipolythiodioxipiperazine, sirodesmin PL, and  the polyketide phomenoic acid are secreted  in abundance  in 
culture by  Leptosphaeria maculans,  the dothideomycete  that  causes blackleg of  canola.  The biosynthetic  gene 
cluster  for  sirodesmin  PL  is  well‐established,  but  that  of  phomenoic  acid,  is  unknown.  Both molecules  have 
antifungal activity which may allow L. maculans to outcompete other fungi  in their niche. Domain modelling and 
comparative  genomics with  L.  biglobosa  and  Stagonospora  nodorum  (neither  of which  have  been  reported  to 




matches  to  PKSs  in  S.  nodorum.  Seven  PKSs  had  the  above  domain  structure,  but  only  one  (PKS2) was  highly 
expressed  by  L. maculans  in  culture.  Expression  of  PKS2  was  considerably  reduced  by  gene  silencing  in  two 
different genetic backgrounds  resulting  in  significantly  reduced  levels of phomenoic acid  in  culture. Four genes 



















variety of environmental  stimuli. Due  to  its ability  to grow on numerous nutrients, A.  fumigatus  is also able  to 




large array of sensing and signaling mechanisms  including G protein‐coupled receptors  (GPCRs). GPCRs  form the 
largest group of membrane receptors among eukaryotic organisms. Until now, little is known about the stimuli and 






















Interestingly,  cutA  is  clustered  in  a  head‐to‐head  arrangement with  gldA, which  putatively  encodes  a  glycerol 
dehydrogenase. F.  fujikuroi  responds  to osmotic  stress  triggering a  fast accumulation of glycerol  inside  the cell, 
while the strains  lacking a functional cutA gene are unable to raise the  intracellular glycerol content. Both genes 
seem to be co‐regulated, as their mRNA levels increase transiently after heat shock or osmotic stress treatments. 
In  contrast  to  N.  crassa,  where  cut‐1  is  down‐regulated  by  light,  cutA  and  gldA mRNA  levels  increase  after 
illumination. Mutants of genes wcoA and cryA, encoding a WC‐1 protein and a DASH‐cryptochrome, also show this 
photoresponse,  suggesting  that  these photoreceptors do not participate  in  cutA  and gldA photoinduction.  The 
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and  asexually  developing  mycelia  of  Aspergillus  nidulans.  The  pathways  and  genes  that  are  activated  and 
repressed during vegetative hyphal growth and conidiophore production have been identified. We also describe a 
substantial  number  of  novel  transcripts  that  are  controlled  by  Upstream  Developmental  Activators  (UDAs, 
especially  FlbB)  at  different  stages  of  development.  Genes  involved  in  secondary metabolism  (like  polyketide 




vegetative  growth,  including more  genes  than  previously were  anticipated.  Of  these,  FlbB  regulates  the  60% 










The SAGA complex  is highly conserved  from yeast  to humans.   in yeast  it  is  invloved  in  the  regulation of highly 




In A. nidulans, acetate  is a  repressing  carbon  source  that  leads  to  similar  levels of CreA mediate  repression as 
glucose.   acdX was  identified  in a mutation screen  in A. nidulans to  identify genes  invloved  in acetate repression 
but not  in glucose repression.   The conservation of the amino acid sequence of AcdX of A. nidulans and Spt8 of 
Saccharomyces cerevisiae suggests  that  the SAGA complex may have a role  in acetate repression  in A. nidulans, 
since Spt8 is a component of the SAGA complex. 
 





























were  found  in  the  genome. Knock‐out of each  aquaporin or  aquaplyceroporin didn’t  show obvious phenotypic 
change in osmotic stress, suggesting that the function of the genes may be redundant or not be related in osmotic 











The  cellobiose‐  and  cellulose‐induction of  the  FIII‐avicelase  (cbhI)  and  FII‐carboxymethyl  cellulase  (cmc2)  genes 
were regulated by XlnR‐independent pathway  in Aspergillus aculeatus, which suggests that this fungus possesses 




fluoroorotic acid  (5‐FOA)  resistant under  the  cellulase‐inducing  condition. Of  the ~6,000  transformants  that we 
screened,  one  5‐FOA  resistant,  S4‐22,  grew  poorly  on  cellulose  media  and  reduced  the  cellobiose‐induced 
expression of cbhI. Southern blot analysis and nucleotide sequence of the flanking regions of the T‐DNA inserted in 
S4‐22  indicated  that  the  T‐DNA  located within  the  coding  region  of  a  putative  Zn(II)2Cys6‐transcription  factor 
designated  as  the  cellobiose  response  regulator  (ClbR).  Interestingly,  the  clbR  disruption  resulted  in  reduced 
expression of not only cbhI and cmc2 but also genes regulated by XlnR in the presence of cellulose. However, the 
clbR disruption did not  affect  for  XlnR‐dependent  induction  in  response  to D‐xylose  and  L‐arabinose.  The  clbR 
overexpression led to sustainable cellulase and xylanase production for 10 days, which increased their production 
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to  hydrophobicity  and  hydroxy  fatty  acids  U.  maydis  develops  infection  structures  called  appressoria.  These 
structures enable the fungus to penetrate the plant epidermis. After penetration a biotrophic interaction between 
U. mayids and its host plant maize is established. Here we report on the transmembrane proteins Sho1 and Msb2, 
which  are  essential  for  appressorium  formation  in  response  to  the  hydrophobic  stimulus.  Epistasis  analysis 
revealed  that  Sho1  and Msb2  act  upstream  of  Kpp2  and  Kpp6,  two MAP‐kinases  essential  for  appressorium 
formation and plant cuticle penetration, respectively. To unravel the impact of Sho1 and Msb2 on gene regulation 
we performed genome‐wide  transcriptional profiling under appressorium‐inducing  in vitro conditions. We  found 
that  sho1  and msb2  are  specifically  required  for  the  expression  of  genes  encoding putative  secreted  proteins. 
Some of these proteins have been previously shown to be required for the establishment and maintenance of the 
biotrophic interaction. Our data indicate that Sho1 and Msb2 are sensors of plant surface cues acting upstream of 













important  human  pathogen  causing  severe  systemic  infections  in  immunocompromised  patients.  To  survive  in 
these  entirely  different  habitats,  the  fungus  needs mechanisms  to  sense  environmental  signals  and  transduce 




type. Following this approach, we were able to  find 282 up and 343 down regulated genes  involved  in different 
cellular  processes  like  carbon  and  nitrogen metabolism,  cell  cycle  regulation  and  ribosome  biogenesis. Among 
these  genes potentially  regulated by  PKA, 23  transcription  factors were  found of which  21 have been not  yet 
functionally  characterized  in A.  fumigatus. 15 of  these putative  transcriptional  regulators were deleted and  the 
mutant phenotypes were  characterized under different  cultivation  conditions. A C6  finger domain protein  that 




















































work, we  present  evidence  on  the  efficacy  of  these  drugs  on  the  anthropophilic  dermatophyte  Trichophyton 
rubrum. The results showed that  low concentrations were able to  inhibit fungal growth  in all evaluated  infection 
models. Moreover, according to the  infection site, ambruticin differently modulates the expression of T. rubrum 
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The  dermatophyte  Trichophyton  rubrum  is  an  anthropophilic  fungus  that  is  the most  common  etiologic  agent 
isolated in cases of human dermatophytoses. Recently, it has become the cause of deep and widespread infections 
in  immunocompromised  patients.  The  therapeutic  strategies  to  control  this  kind  of  infection  have  several 
limitations  such  as  the  appearance  of  resistant  strains  and  the  restricted  number  of  cellular  targets.  New 
therapeutic  strategies are necessary, being  the  focus of many  investigations. Acriflavin  is an acridine derivative 
compound with antifungal activity  involved  in  topoisomerase  inhibition. Although  it presents DNA  intercalating 
properties,  has  been  reported  the  over‐expression  of  genes  coding  for  enzymes  involved  in  mitochondrial 
respiratory‐electron  transport  and  in  iron  transport,  suggesting  a  broad  spectra  of  cellular  effects.  In  order  to 
better understand its molecular effects we evaluated T. rubrum transcriptome in response to Acriflavin in a time‐
course assay using the next generation sequencing technology SOLiD System. RNAseq was performed comparing T. 
rubrum  growth  in  malt  extract  medium  and  the  three  periods  of  drug  exposure,  3h,  12h,  and  24h.  The 
transcriptional analysis revealed 490 modulated genes in response to Acriflavin in the conditions analyzed. These 
genes are involved in various processes including pathogenicity, transmembrane transport, metal ion binding and 
fatty  acids  biosynthesis.  Furthermore,  several  genes  involved  in  glyoxylate  cycle,  such  as malate  synthase  and 

















Populations  from  colder  climates  with  higher  temperature  variation  grew  faster  at  all  three  temperatures 
compared to populations from warmer climates,  indicating that the former populations contained more thermal 
generalists. Across  the  three  temperatures genotype‐by‐environment  interactions  (GxE) accounted  for 1.3  times 
more of the phenotypic variance than the genetic variance. Population differentiation for growth rates (QST) was 




We  found  that R.  commune has  a high potential  to  rapidly  adapt  its  growth  rate because of  the high  ratio of 
phenotypic  plasticity  to  environmentally  independent  genetic  variance. We  found  that  this  pathogen  with  a 
















The  homothallic  ascomycet  Sordaria  macrospora  has  been  studied  as  a  model  organism  for  fungal  sexual 
development since the 1950s. In forward genetic approaches several mutants were generated which showed the 
same  sterile phenotype.  From  this  set of mutants  it was possible  to  characterize  the PRO‐proteins  involved  in 
sexual  development. One  of  these  proteins  is  PRO40,  a  homologue  of  Soft  from Neurospora  crassa,  both  are 
characterized by a WW domain. Several  interaction  studies  revealed MEK1 as an  interaction partner of PRO40. 
MEK1 belongs to one of three MAP‐kinase (MAPK) cascades of Sordaria macrospora. These cascades are involved 
in processes  like the adjustment of gene expression to changing environmental conditions. They consist of three 
kinases, which  are  activated  consecutively  through phosphorylation. Homology‐based  analysis puts  the MAPKK 
MEK1 into cell wall integrity pathway. Here, we demonstrate that Δmek1 shows similar growth defects as Δpro40. 
Beside the interaction of PRO40 and MEK1, there are also hints for a putative function of PRO40 as scaffold protein 
for  the cell wall  integrity pathway. Yeast‐two‐hybrid  studies  show no direct  interaction between MEK1 and  the 
MAPKKK MIK1.  In  contrast we  provide  evidence  for  an  interaction  between  PRO40  and MIK1.  To  deduce  the 
















profiles between  the host  strain and an xlnR disruptant demonstrated  that A. aculeatus possesses at  least  two 
signaling pathways for these genes induction: the XlnR‐dependent and ‐independent pathways.  The expression of 
FI‐carboxymethyl  cellulase  (cmc1)  and  FIb‐xylanase  (xynIb)  genes  was  controlled  by  XlnR;  in  contrast,  the 
expression  of  the  FIII‐avicelase  (cbhI),  FII‐carboxymethyl  cellulase  (cmc2),  and  FIa‐xylanase  (xynIa)  genes  was 
controlled  by  an  XlnR‐independent  pathway.   To  gain  deeper  insight  into  the  XlnR‐independent  pathway,  the 




analyses  of  truncated  and mutated  cbhI  promoters  revealed  that  three  regions  were  necessary  for  effective 
cellulose‐induced transcription, all of which contained the conserved sequence 5’‐CCGN2CCN7G(C/A)‐3’ within the 
CeRE, which has been identified as the upstream activating element essential for expression of eglA in A. nidulans.  
The  data  therefore  delineate  a  pathway  in which  A.  aculeatus  perceives  the  presence  of  cellobiose,  thereby 
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Transmission of nutrient  signals via  the heterotrimeric G‐protein pathway has been  shown  to be  influenced by 
light. We  show  that  this  interconnection  is mainly  established  by  the  light  regulatory  protein  ENV1  and  the 




of  the  light  response machinery.  Consequently,  signals  transmitted  via  the G‐protein  pathway  are  of  different 
relevance  in  light  and darkness.  Investigation of  regulation of  glycoside hydrolases  as one of  the major output 
pathways of this mechanism revealed that 79 % of all genes belonging to this group, representing all GH‐families 



















factor  that  reverted  the  non‐sporulating  phenotype  of  a  DfluG  mutant  was  purified  and  identified  as 
dehydroaustinol. This meroterpenoid was only active in fractions containing the orsellinic acid derivative diorcinol. 
This  compound  interacts with  dehydroaustinol  to  form  an  adduct,  detected  by HRMS  in  a  LC‐MS  experiment, 
which prevented dehydroaustinol crystal formation, facilitating  its access to the putative receptor. This  is, to our 

















In  the  phytopathogenic  fungus  Ustilago  maydis  cell  fusion  of  compatible  haploid  cells  is  controlled  by  a 
pheromone/receptor system. Pheromone triggers the activation of cAMP signaling as well as MAP kinase signaling. 
We  have  identified  a  RGS  and  PX  domain‐containing  protein  termed  Rgs3  (Regulator  of  G  protein  Signaling), 
regulating  the  mating  MAPK  signaling  pathway.  Microscopic  observation  showed  that  Rgs3  resides  in  the 






















with  those  grown  in darkness,  to  identify differently  regulated  genes.  The putative  light  regulated  genes were 
compared with  sets of  genes  from previous microarray experiments where  expression  levels were  analysed of 
disruption  strains  with  deleted  genes  encoding  core  elements  of  the  light  dependent  velvet  complex  [1].  To 
identify  regulatory  factors, we  screened  candidate genes  for putative  transcription  factors by BLAST and PFAM 
analysis.  Four  transcription  factors,  namely  PcrpnD,  PchoxM,  PcatfA  and  Pc04780  have  been  selected  for 
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tip‐based  entry  (HTE),  uncoupled  with  melanized  appressoria,  at  wounded  sites  of  Arabidopsis  leaves.  To 
investigate what kinds of signals at wounded sites induce HTE, we looked for the in vitro conditions that can trigger 
HTE. As a result, we found that appressorium development of Co on hydrophobic surface was suppressed when 
ambient pH was  shifted  to  alkaline  condition.  PacC  is  known  to pH‐responsive  transcriptional  factor  in  several 
filamentous  fungi.  To  assess  the  potential  involvement  of  PacC  in  switching  to  HTE,  we  identified  the  PacC 
homolog of Co and generated CopacC null mutants. Remarkably, at wounded sites of Arabidopsis leaves, the ratio 
of melanized appressorium formation of the CopacC mutants significantly increased in comparison with that of the 
wild  type.  Furthermore,  the  transudate  collected  from  wounded  sites  of  Arabidopsis  leaves  induces  HTE‐like 
morphogenesis  of  Co  in  vitro  in  the  CoPacC‐dependent manner,  and  its  activity  severely  decreased when  the 
transudate pH was altered.  It was reported  that PalC  is the activator of PacC and  localizes  to cortical structures 













In  the  corn  smut  fungus  Ustilago maydis,  sexual  development  is  initiated  by  fusion  of  two  haploid  sporidia, 
resulting in a filamentous dikaryon that is capable to infect the plant. This process is orchestrated by the a and b 
mating‐type  loci.  The  bE/bW  transcription  factor  encoded  by  the  b‐mating  type  triggers  a  regulatory  network 
consisting of different transcription factors e.g. Rbf1, as a master regulator, which is required for the expression of 
most  b‐regulated  genes  [1].  To  get  insight  into  the  processes  that  precede  plant  infection,  we  performed 



























interacts  and  attaches  to  the  host  surface  before  penetration. We  have  identified  genes  that  are  involved  in 
adhesion and fungal biofilm formation by screening a V.  longisporum cDNA  library expressed  in non‐adherent S. 
cerevisiae. Twenty‐four different genes from the cDNA library rescue adhesion in non‐adherent yeast. They include 




















growth.  In  the  vascular wilt  fungus  Fusarium  oxysporum  the mitogen‐activated protein  kinase  (MAPK)  Fmk1  is 
required  for  efficient  root  adhesion,  penetration  of  cellophane membranes  and  plant  infection.  Previous work 
established  that MAPK‐dependent  virulence  functions  are  repressed  in  the presence of  the preferred nitrogen 
source ammonium, and that this repression can be reversed by rapamycin, a specific inhibitor of the TOR kinase. 
Here we studied the role of the ammonium permease MepB in ammonium uptake and utilization by F. oxysporum, 
as well as  its  role  in  repression of MAPK‐regulated  virulence  function. Mutants  lacking MepB or  carrying point 
mutations that affect ammonium transport were still able to perform root adhesion and cellophane penetration in 
the  presence  of  ammonium.  Similarly,  deletion  mutants  in  MeaB,  a  bZIP  regulatory  protein  required  for 
ammonium utilization, are insensitive to ammonium repression of MAPK‐dependent virulence functions. In the F. 
oxysporum wild type strain, ammonium uptake from the medium resulted in a rapid decrease in extracellular pH, 
while  this  pH  shift was  abolished  in  the meaB  and mepB  null mutants.  Addition  of  rapamycin  did  not  affect 
ammonium  uptake  or  the  pH  shift,  suggesting  that  TOR  represses  virulence  functions  through  a  distinct 
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vivo  indicating  that  it might be a more global regulator. We have previously shown  that Whi3 regulates cellular 
adhesion by posttranscriptional control of the dual‐specificity kinase Yak1, which  lies at the center of a signaling 
pathway  for  adhesion  and  stress  response.  In  addition,  our  current  data  suggest  that Whi3  is  able  to  control 
adhesion  by  Yak1‐independent  mechanisms.  We  demonstrate  that  Whi3  controls  further  regulators  of  cell 
adhesion and development at the posttranscriptional  level, e.g. the genes  for the transcriptional regulators Flo8 










Integration of multiple  signals and execution of  the appropriate  response are  crucial properties of many  signal 




is  achieved by  stimulation of  the MAPK module  through  a weak  signal of unknown nature.  Importantly, weak 
MAPK stimulation does not activate mating and strong stimulation switches off biofilm formation. Previous studies 
have  revealed detailed  insights  into  the  topology of  the MAPK module. How  the dynamic behavior of module 
components  affects  the  correct  processing  of  different  signals  is  largely  unknown.  In  this  study,  we  aim  at 
understanding the dynamics of the central signaling units and the genetic circuits of the Fus3/Kss1 module. For this 
purpose, we have established a  fluorescence microscopy‐based  system  for quantitative measurement of MAPK 
signaling  in vivo at  the  single  cell  level.  In addition, we are developing mathematical models  to  identify  critical 










utilisation  of  non‐preferred  nitrogen  sources  to  occur  only  in  the  absence  of  the  preferred  ammonium  or 
glutamine. The transcriptional activation ability of the primary positive regulator of this system, AreA, is modulated 
through  many  processes  including  differential  areA  mRNA  stability,  regulation  of  nuclear  import/export  and 
competitive binding with  the negative acting AreB. AreA  function  is also modulated by  interaction with  the co‐
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After  2  h  of  germination,  upregulation  in  the  transcriptome  of  natamycin  treated  conidia was  very  similar  to 
untreated  conidia,  especially  protein  synthesis,  energy  and  rRNA  translation.  Correlation  of  the  RNA  profiles 
between 2‐ and 8 h indicated that all conidia change extensively, but highest in 10 μM natamycin, despite the lack 
of morphological change. The RNA profiles of  these cells were slightly more similar  to dormant conidia  then all 

















CAs have evolved  in  all  three domains of  life. Based on  their  amino  acid  sequence and  structure,  they  can be 
divided  into  five  distinct  groups  (α,β,γ,δ,ξ)  which  share  no  sequence  similarity  and  have  supposable  evolved 
independently.  All  known  fungal  CAs  belong  either  to  the  ‐  or  to  the  β‐class  (Elleuche  and  Pöggeler  2010, 
Microbiology 156: 23‐29). The  filamentous ascomycete Sordaria macrospora encodes  four carbonic anhydrases, 
three  of  the  β‐type,  termed  CAS1,  CAS2  and  CAS3  and  one  of  the  α‐type.  CAS1,  CAs2  and  CAS3  have  been 
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Thus,  there  is a great  interest  to develop novel protein expression platforms.  In  this project we establish a new 
expression  system using  the basidiomycete  fungus Ustilago maydis. This eukaryotic microorganism  is  very well 
suited  for genetic, biochemical, genome‐wide as well as proteome‐wide approaches. During  filamentous growth 
microtubule‐dependent mRNA transport plays a crucial role. The RNA‐binding protein Rrm4 is responsible for long‐
distance mRNA  transport and essential  for  the efficient  secretion of  the endochitinase Cts1. With  fusions of  β‐
glucuronidase and Cts1 we demonstrated,  that Cts1 can mediate  the export of active heterologous proteins.  β‐
glucuronidase is inactivated by N‐glycosylation during conventional secretion. Using this enzyme as a reporter our 
data reveal that Cts1 is secreted via an unconventional secretion process avoiding N‐glycosylation. In addition, the 
lack  of  a  canonical  N‐terminal  secretory  signal  peptide  in  Cts1  was  confirmed  by  analysis  of  truncated  Cts1 
variants.  Circumventing  N‐glycosylation  can  be  beneficial  in  various  applications,  for  example  to  prevent 
undesirable  immune  responses  in medical applications. As a proof‐of‐principle we  successfully expressed codon 















Therefore, we developed strategies  to  increase GA yields by directed genetic modifications of genes  involved  in 
primary  and  secondary metabolism.  Thus,  overexpression  of  the  first  GA  specific  gene  Ggs2  (geranylgeranyl‐
pyrophosphate synthase 2), was performed. In addition, the negative feedback regulation of the key enzyme of the 
mevalonate  pathway,  HmgR  (Hydroxy‐methyl‐glutaryl‐CoA  reductase),  has  been  circumvented  by  deleting  the 
regulatory domains. Overexpression of the truncated gene resulted  in higher GA yields. Furthermore, regulation 





function of  all polyketide  synthases  (PKSs)  and non‐ribosomal peptide  synthases  (NRPSs)  that  are  essential  for 
many  secondary metabolite  syntheses.  This modification  altered  the  GA  spectrum  and  resulted  in  higher  GA 
amounts. 
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Strain  RIB40  of  A.  oryzae  was  cultured  on  various  carbon  sources,  namely  cellohexaose,  mannohexaose, 
xylopentaose, arabinoheptaose, glucohexaose, glucosyl maltotriosyl maltotriose, galactosyl mannotriose, turanose 






non  classified proteins of A. oryzae, which  could prove  to be useful  tools  in  the wood biomass  separation and 
modification process. 
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The biosynthetic pathways  for  fungal secondary metabolites  (SMs) are currently  the  focus of a  large amount of 
efforts  to elucidate  the genetic basis of  the biosynthesis. Major drivers  for  this effort are  the  large potential of 
fungal  metabolites  as  bioactive  compound,  as  well  as  an  interest  in  utilizing  the  enzymes  for  synthetic 
biochemistry. 
 
In an effort  to alleviate  the  large amount of work  required  to  identify  the biosynthetic genes associated with a 


















The  Botrytis  species  complex  responsible  for  the  grey mold  disease  on multiple  crops  is  composed  of  several 
species. The major one is Botrytis cinerea, the second one was called Botrytis pseudocinera. Despite their genetic 
polymorphism both species cannot be morphologically distinguished. However  they differ  for  their sensitivity  to 
several fungicides, especially to the sterol biosynthesis  inhibitor fenhexamid. While B. Cinerea  is sensitive to this 
hydroxyanilide, but can acquire resistance through target site mutations, B. Pseudocinerea is a naturally resistant 




mutants  exhibit  increased  fenhexamid  sensitivity  and  decreased  fenhexamid metabolisation,  showing  that  the 





responsible  for  fenhexamid  resistance  in  B.  Speudocinerea  prior  to  establish  its  physiological  and  enzymatic 
functions. 
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The  functional  differences  among  the  members  of  multigene  families  can  be  analyzed  by  studying  their 





containing QTL chromosome VIII) strains, cultured  in submerged cultures  in the presence or  in the absence of a 
laccase inducer, and in solid fermentation. Our results revealed (1) the importance of measuring the amplification 
efficiency and of carefully selecting  the  internal standards  for  the  relative quantification of gene expression,  (2) 
that the Lacc2 and Lacc10 genes are the responsible of laccase induction in submerged cultures, (3) that these two 
genes  displayed  opposite  transcriptional  response  in  PC9  type  and  PC15  type  full‐sibs  strains,  suggesting  that 
laccase induction in submerged fermentation is linked to vegetative growth rate, (4) that the expression of these 















CFUs  is timely,  laborious and  limited to readily culturable microorganisms. Cultivation‐independent methods are 
available nowadays, but they mostly involve multiple incubation steps for assessment of the number of viable cells 
and  do not  discriminate  between  dead  or  live microorganisms. Here  a  novel method  is  presented,  capable  of 
specifically monitoring living fungal and yeast cells (and bacteria too) in a real‐time manner. 
 
The  assay  is  based  on  a  novel  viability  criterium,  the  ability  of  cells  to  maintain  a  neutral  pH  in  an  acidic 
environment. Therefore, we searched for probes that show a fluorescent signal in a neutral environment, and not 




have  succesfully  been  tested  on  Aspergillus  niger  and  A.  fumigatus,   Saccharomyces  cerevisiae,  and  Candida 
albicans. Based on these results it is expected that the RTV assay will work for other fungal species too. The RTV 















Insufficient accumulation  levels and  the  lack of efficient purification methods  constitute  two major bottlenecks 
hindering the recombinant protein production. Low yields are often seen in the cases where the host is distantly 
related  to  the organism  from which  the product  is derived. Microbial production  systems where  the product  is 
secreted  to  the medium  are  hampered  by  host  proteases, which  can  destroy  the  target  protein.  Secretion  in 
eukaryotic cells is finely tuned, and production is frequently limited by inefficient secretion of exogenous proteins. 
Microbial  intracellular  protein  production,  on  the  other  hand,  often  results  in  aggregation  of  the  denatured 
product  in  inclusion bodies,  from which  the active  conformation  is difficult  to  recover. Hydrophobins are  small 
amphipathic  proteins  ubiquitously  expressed  in  filamentous  fungi.  Hydrophobins  are  capable  of  altering  the 
hydrophobicity of  their  respective  fusion partner  to enable purification by  surfactant‐based aqueous  two‐phase 




from  the  host  proteolysis,  simultaneously  protecting  the  host  cell  from  toxic  effects  of massive  intracellular 












filamentous  fungi.  For  this  purpose  the  FLP/FRT  recombination  system  from  Saccharomyces  cerevisiae  was 
optimized for the penicillin producer Penicillium chrysogenum. In a first approach, we used a two‐step strategy to 
test the functionality of the system. Therefore we generated a nourseothricin resistance cassette flanked by FRT 
sequences  in  direct  repeat  orientation  (FRTnat1  cassette)  and  ectopically  integrated  this  construct  into  a  P. 
chrysogenum recipient strain.  In a second step a codon‐optimized Pcflp recombinase gene were transferred  into 
the  P.  chrysogenum  strain,  carrying  the  FRTnat1  cassette. We  observed  in  several  tested  transformants  the 
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a  utilized  substrate.  This  suggests  that  the  enzymes  that  are  secreted  by  different  zones  in  the  colony  are 




in  the  intermediate  and  central  zones  of  the  mycelium  when  compared  to  non‐treated  colonies.  Electron 
microscopy  indicated that this  is due to partial degradation of the cell wall. A total of 124 and 59 proteins were 
detected  in  the  medium  of  xylose  grown  colonies  that  had  or  had  not  been  treated  with  cycloheximide. 
Apparently,  a  major  part  of  the  proteins  are  associated  with  the  cell  walls  of A.  niger.  Taken  together, 
cycloheximide  can  be  used  to  obtain  a  (near)  complete  secretome  of A.  niger. Moreover,  the  total  amount  of 


















and  pectinases.  The  xylan‐backbone monomer D‐xylose  is  known  as  an  inducing  substance  for  the  coordinate 
expression of a high number of polysaccharide‐degrading enzymes. In this study a total number of 22 genes, which 
encode  enzymes  that  function  as  xylan  backbone‐degrading  enzymes,  accessory  enzymes,  cellulose‐degrading 
enzymes, or enzymes  involved  in  the pentose  catabolic pathway  in A. niger have been  investigated  concerning 
their response to  low (1 mM) and high (50 mM) D‐xylose concentrations. Notably, genes encoding enzymes that 
have similar function (e.g. xylan backbone‐degradation) respond in a similar way to different amounts of D‐xylose. 
Although  low  D‐xylose  concentrations  provoke  ‐  in  particular  for  hemicellulase‐encoding  genes  ‐  highest 
transcription response, transcript  formation  in presence of high amounts of D‐xylose was also observed.  It even 
turned  out  that  a  high  D‐xylose  concentration  is  favourable  for  certain  groups  of  genes.  Furthermore,  the 
repressing  influence  of  CreA  on  the  transcription  of  a  selection  of  these  genes  was  observed  on  D‐xylose, 



















Natural and  synthetic antimicrobial peptides  (AMPs) provide promising alternatives  for  the  control of microbial 
pathogens. PAF26  is a de novo‐designed hexapeptide, cationic tryptophan‐rich that has been shown to cross the 
plasma  membrane  and  be  fungicidal  against  pathogenic  fungi.  In  the  present  work,  the  mechanism  of 
internalization  of  PAF26  has  been  characterized  in  detail  using  the model  fungus  Neurospora  crassa.  PAF26 
possesses two well‐defined motifs: a N‐terminal cationic and a C‐terminal hydrophobic regions. We have shown 
how  these motifs  are  independently  responsible  during  the  three  steps  of  the  PAF26  action  involving  its:  (a) 
electrostatic  interaction with  cells,  (b)  cellular  internalization;  and  (c)  intracellular  toxicity.  Live‐cell  imaging  of 
fluorescently  labelled  PAF26  and  organelle  probes,  and  mutant  analyses  indicate  that  it  is  endocytically 
internalized at low fungicidal concentrations. PAF26 initially accumulated in vacuoles that expanded, and then was 
actively  transported  into  the  cytoplasm,  which  coincided  with  cell  death.  Deletion mutants  of  the  endocytic 
proteins  RVS‐161,  RVS‐167  and  RAB‐5  exhibited  reduced  rates  of  PAF26  internalization  and  fungicidal  activity. 
Pharmacological experiments with  live‐cell probes showed that PAF26  internalization and antifungal action were 
energy‐dependent, primarily actin‐mediated, disrupted  intracellular calcium homeostasis, and also  induced rapid 
plasma  membrane  depolarization.  PAF26  antifungal  activity  at  low  concentrations  was  shown  to  rely  on  its 
endocytic  internalization.  However  at  high  fungicidal  concentrations,  PAF26  internalization  was  energy‐














The  filamentous  fungus F.  fujikuroi  is known  to produce a variety of  structurally diverse  secondary metabolites 
such as  the plant hormones gibberellins which cause enormous economical  losses  in  trade of crops.  In order  to 
reduce  the  health  risk  of mycotoxins  in  food,  feed  and  biotechnologically  produced  gibberellin  preparations, 
identification  of mycotoxin  biosynthesis  genes  is  of  great  importance. The  recently  sequenced  genome  of  F. 




Since  now  only  the  hybrid  polyketide  synthase/nonribosomal  peptide  synthetase  (PKS/NRPS)  gene  from  the 
fusarin  C  cluster  in  F. venenatum  is  known. Here we  present  the  characterization  of  the  entire  fusarin  C  gene 
cluster in F. fujikuroi by generating deletion mutants of each single cluster gene including the PKS/NRPS‐encoding 
gene.  By  using  these mutants, we  are  identifying  the  intermediates  to  finally  unravel  the  entire  biosynthetic 
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Fungi  grow  on  a  great  variety  of  organic  and  anorganic  materials.  Usually  spore  adhesion  to  solid  surfaces 
comprises  the  first  step of colony establishment or biofilm  formation.  In  liquid culture, many  filamentous  fungi 
grow as hyphal aggregates or pellets, a process depending on cell‐to‐cell  interactions of  spores and/or hyphae. 






liquid  culture differs  significantly  in a pH dependent manner between wild  type and mutant. However,  further 
pellet formation and enzyme productivity is unaffected, suggesting a minor role of initial spore adhesion in pellet 











The  filamentous  fungus  Fusarium  fujikuroi  is  best  known  for  its  production  of  gibberellins  (GAs),  natural 





can be assigned  to  their  respective product. Here we present  the discovery and subsequent  investigation of an 




an  even more  complex  accumulation  of  the  various  FSR derivatives,  of which  the  predominant  products were 




















alter  their  function. Screening of pharmaceutical  libraries has  revealed novel molecules effective against cancer 
and  other  diseases. We  have  adopted  similar  approach  and  identify  bio‐active  compounds  that will  block  the 
growth and development of F. graminearum. We have developed a 96‐well  format  to monitor  the growth of F. 
graminearum  in  liquid media.  The  fungus  is  tagged with  a  green  fluorescent  protein  (GFP)  and  the  growth  is 
monitored by the measurement of fluorescence of the GFP. This format facilitates high throughput screening for 
small molecules that could potentially disrupt the growth of the fungus. As proof of concept, we screened ~560 




















range  of  40  –  50°C.  As  a  consequence,  these moderate  temperatures  have  long  reaction  times  for  complete 
saccharification of plant biomass. It would therefore be desirable to have elevated hydrolysis temperatures using 
thermostable enzymes. The collection at  the CBS Fungal Biodiversity Centre contains several  thermophilic  fungi, 
which produce thermostable enzymes up to 70‐80°C. 
 
A screening of 32  thermophilic species  resulted  in several candidates with  interesting plant‐degrading enzymes. 
Particularly  the  genus  Myceliophthora  contains  isolates  with  rapid  growth  on  complex  polysaccharides.  We 
elucidated  the  phylogeny  of Myceliophthora  isolates  and  distinguished  10  different  species,  of which  four  are 
thermophilic.  The  isolates  with  the  fastest  growth  on  crude  plant material  were  divided  in  two  species: M. 
thermophila and M. heterothallica. The new phylogenetic classification of M. heterothallica  isolates was  further 
supported by physiological differences between the two species. Also,  in contrast to M. thermophila  isolates, M. 
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Itaconic  acid  is  an  important  building  block  for  the  chemical  industry  that  can  be  produced  from  sugars  in  a 























pTAex3  vector  has  previously  been modified  by  insertion  of  a  GATEWAY  destination module  into  the  amyB 
expression cassette to produce pTAex3GS. This  facilitates directional transfer of genes such as  fungal polyketide 
synthases (PKS) and hybrid polyketide synthase‐non‐ribosomal peptide synthases (PKS‐NRPS)  into the expression 
site. To simplify plasmid construction  for whole‐pathway expression pTAex3GS was  first converted  to a yeast‐E. 
coli  shuttle vector, pTAYA.GS. An EST database was used  to  identify genes expressed at a high  level under  the 
culture  conditions we use  for heterologous gene expression  in A. oryzae, and  the promoters of  three of  them, 
Padh, Peno and Pthia, were evaluated. A. oryzae  transformants expressing eGFP  from Padh and Peno exhibited 
intense green  fluorescence. We used homologous  recombination  in  yeast  to  combine Padh  and Peno  together 
with  the  strong  constitutive  A.  nidulans  promoter  PgpdA  in  pTAYA.GS‐Page,  a  novel multiple  gene  expression 
vector  which  has  AscI  sites  downstream  of  each  promoter.  The  system  was  tested  by  reconstructing  and 
expressing the Beauveria bassiana tenellin and Aspergillus nidulans aspyridone synthesis pathways, each of which 
comprises a hybrid PKS‐NRPS together with an enoyl reductase and one or more cytochrome P450s, in A. oryzae. 
Yeast  recombination  between  the  AscI‐cut  vector  and  three  PCR  products  simultaneously  placed  the  tailoring 
genes downstream of the promoters, creating pTAYA.GSargTen and pTAYA.GSargAsp. Subsequent introduction of 
the  PKS‐NRPS  gene  by  GATEWAY  recombination  created  pTAYAargTenellin  and  pTAYAargAspyridone. 
Reconstruction of the tenellin and aspyridone biosynthetic pathways proved the multiple gene assembly concept, 
and  chemical  analysis  showed  that  5  of  the  11  pTAYAargTenellin  transformants  analysed  produced  tenellin, 
pretenellin  B  and  prototenellin  A.  Similarly  13  of  14  pTAYAargAspyridone  transformants  analysed  produced 
aspyridone A and preaspyridone. The results show that our system allows the rapid and simple reconstruction of 
whole  (small)  biosynthetic  pathways  for  heterologous  expression  from  a  single  plasmid  in  A.  oryzae.  Further 



















Penicillium  chrysogenum  is  the major  industrial producer of  the ß‐lactam  antibiotic pencillin.  The  regulation of 
cellular  processes  like  secondary metabolism  as  well  as morphogenesis  and  development  in  this  filamentous 
fungus  is controlled by components of  the so called velvet‐like complex which was  first described  in Aspergillus 
nidulans.  Previous  studies  identified  rsmA  (remediator  of  secondary  metabolism)  in  A.  nidulans  which  after 
overexpression  was  shown  to  remediate  secondary  metabolism  defects  in  knockout  strains  of  the  velvet 
components  LaeA and VeA. Hence,  it  is believed  that  the putative bZIP  transcription  factor RsmA may act as a 




Until  now,  little  is  known  about  the  biosynthetic  regulation  of  the  ß‐lactam  antibiotic  penicillin.  Thus,  further 
investigation of putative regulators of secondary metabolism such as PcRsmA, the P. chrysogenum homologue to 
RsmA  is  necessary  to  extend  the  current  knowledge  of  the  regulatory  network  controlling  both  penicillin 
biosynthesis and morphogenesis in P. chrysogenum. A ∆Pcku70 strain as recipient for homologous recombination 
together  with  the  FLP/FRT  recombination  system  were  used  to  generate  a  marker‐free  ∆PcrsmA  strain  for 












Introduction:  In  the  hospital,  the  use  of  venous  catheters  for  the  administration  of  drugs  exposes  patients  to 
increased risk for fungal contamination. Yeasts can form biofilms on the surface of catheters. These properties give 
them resistance to antifungal agents.  In an attempt to  integrate this clinical reality, we undertook a study  in the 
neonatal unit of EHS‐Tlemcen, for aim to isolate yeasts from venous catheters directly after excision of newborns 
hospitalized. The  approach  is  to  test  the  ability of  yeasts  isolated  to  form biofilms  and  to  test  their  resistance 
against amphotericin B. 
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beta‐lactam antibiotic penicillin. All  three biosynthesis genes are  found  in a single cluster and  the expression of 
these genes  is known  to be controlled by a complex network of global  regulators. Recently,  the velvet complex 
containing  several  global  regulators  of  secondary metabolism was  described  for  the model  fungus  Aspergillus 
nidulans. Next  to  the  founding member VeA,  several other velvet‐like proteins were meanwhile  identified  in A. 
nidulans and many other filamentous fungi. 
 
Here we  provide  a  functional  analysis  of  a  velvet‐like  complex  in  P.  chrysogenum with  structurally  conserved 
components  that  have  distinct  developmental  roles,  illustrating  the  functional  plasticity  of  these  regulators  in 
genera other  than Aspergillus. Data  from penicillin bioassays, quantification of conidiospores as well as detailed 
microscopic  investigations  of  these  knockout mutants  clearly  show  that  all  velvet‐like  proteins  are  involved  in 
secondary metabolism and other distinct developmental processes.  Interestingly,  the  velvet‐like protein PcVelC 
seems  to be  a major  regulator of penicillin biosynthesis  and  conidiation. By protein‐protein  interaction  studies 
using bimolecular  fluorescence complementation, tandem‐affinity purification and yeast two‐hybrid, we want to 
extend  the  analysis  of  the  velvet‐like  complex  in  P.  chrysogenum.  These  analyses will  focus  on  the  velvet‐like 
protein  PcVelC  to  elucidate  its  opposing  roles  in  the  regulation  of  penicillin  biosynthesis  and  conidiation. Our 














major  importance  in  several  industrial  application  such  as  bioethanol  production.  They  improve  the  yield  of 






























The  release  of  an  increasing  number  of  basidiomycete  genomic  sequences  provides  valuable  insight  into  their 
capacity  to biosynthesize  small molecule natural products. The Boletales are  represented by Serpula  lacrymans 
(dry rot fungus) and Paxillus involutus (roll rim mushroom). Assessed by the number of genes encoding polyketide 























Aspergillus  clavatus  is  a  cosmopolitan  fungus  that  had  its  genome  sequenced  by  The  Institute  for  Genomic 






its  complexity  a  large  set of  enzymes  are necessary  to degrade  the plant  cell wall.  In order  to  study potential 
enzymes  directly  involved  in  degradation  of  the most  abundant  brazilian  biomass we  report  in  this work,  the 
comparative analysis of the A. clavatus secreted in 5 different pre‐treatment sugar cane bagasse using glucose as 
the  control,  cloning  and  expression  of  hemicellulases.  The  proteomic  analyses  have  identified  135  different 
proteins where 2% of  those  are enzymes  related with biomass degradation. The  relative difference  reflect  the 
necessity to use specific enzymatic pool to degrade different pre‐treated sugar cane bagasse, because of diference 
in the sugar compositions. In addition, to perform the heterologous protein expression of A. clavatus hemicellulase 
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Cercospora  zeina  in  South  Africa.  In  order  to  implement  control measures,  it  is  important  to  understand  the 
population diversity of the fungus. As no sexual stage of C. zeina has been observed, we hypothesised that there 
would be greater variability among  isolates  from different populations  rather  than within a population  in South 
Africa. In order to address this question, we analysed C. zeina isolates from GLS infected maize from three regions 
within South Africa viz. Machadodorp, Greytown and Cedara. We collected 40 GLS infected maize leaves from each 
region, and  isolated and maintained cultures  from 40  single C.  zeina conidia  from each area. DNA was  isolated 
from  fungal cultures, and a subset of 30  isolates  from different  regions was screened with 36 Simple Sequence 
















Since  the  early  1990s  small  non‐coding  regulatory  RNAs  were  identified  in  a  variety  of  different  eukaryotic 
organisms. In fungi, the transient inactivation of gene expression by homologous sequences was first observed in 
Neurospora crassa.  The  effect  of  short  interfering  RNAs  (siRNAs)  is  mediated  by  the  RNA‐induced  silencing 
complex  (RISC).  Besides  the  class  of  exogenous  siRNAs  a  previous  study  shows  that  there  is  another  class  of 
regulatory small RNAs, which  interact with RISC  in  filamentous fungi. These endogenous small RNAs are derived 
from  RNA  hairpin  structures  of  RNA  polymerase  II  transcripts  and  show  typical  characteristics  of microRNAs 
(miRNAs), which play an important role in the regulation of gene expression in plants and metazoan. 
 
The  aim  of  this  study  is  to  investigate whether miRNA‐like  regulatory  RNAs  can  be  detected  in  the  penicillin 
producer Penicillium chrysogenum. We performed an in silico analysis, based on RNA next‐generation sequencing 
data,  to predict putative miRNAs hairpin structures. By  this approach, sequences with  familiar characteristics of 
previously identified miRNA‐precursors could be identified. To confirm the in silico predictions, transcript analysis 
were done  in vitro. The statements of the predictions and the results from the transcript analysis confirmed the 
existence of  the  small RNAs and  their precursors. To provide evidence  for a  regulatory activity of  the putative 





















applications  of  enzymes  as well  as  basic  experiments  such  as protein  crystallization.   Client protein  expression 
platforms are available in Escherichia coli and the methylotrophic Pichia pastoris that result in proteins released to 
the  intracellular  cell  extract  and  extracellular  medium,  respectively.   Fungi  are  utilized  in  industrial  protein 
production  because  of  their  ability  to  secrete  large  quantities.   In  this  study  we  engineer  a  high‐expression‐
secretion  vector, pEXPYR  that directs proteins  towards  the extracellular medium  in  two Aspergillii host  strains, 























represents  an  ideal  target  for  further  investigation. Members  of  this  group  are  (1)  known  to  be  present  and 
regulated  together with  clusters of other genes  important  for  the  synthesis of  secondary metabolites  including 
mycotoxins, pigments  and defence  compounds;  (2)  known  to  act directly upon potentially harmful  xenobiotics 
such as plant defence compounds and potentially fungicides in order to detoxify them; and (3) known to operate 
in  various  cellular  locations.  As  a  preliminary  to  this  project,  Solexa  next  generation  transcriptome  sequence 
analyses were performed at different  time points post  inoculation of wheat  leaves with  the  fungus. Analysis of 
expression  of members  of  the  CYP450  gene  family  has  identified many which  are  specifically  expressed  early 
during plant  infection  and  some which may  reside within  secondary metabolite  clusters.  These will be  further 
investigated  initially  through  the  generation  of  fungal  CYP450  gene  deletion  strains.  It  is  anticipated  that  this 
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with  biotechnological  applications,  as  carotenoids  and  gibberellins,  and  potentially  harmful  polyketides,  as 
bikaverin and fusarins.  In contrast to other compounds, very  limited  information  is available on the biosynthesis 
and  regulation  of  fusarins  in  this  species. We  formerly  reported  than  fusarin  production  depends  on  nitrogen 
availability and  is negatively affected by  light. To  learn more about the genetic basis of this regulation, we have 
studied the fusarin‐producing pattern of targeted mutants on several regulatory genes affecting the synthesis of 
other metabolites. The loss of the global regulator of the nitrogen metabolism AreA affects fusarin production, but 




















us  to discover  three genes, cefT, cefP and cefM  involved  in  the secretion of  intermediates and  therefore  in  the 









On  other  side,  the  overexpression  of  cefR  decreases  the  secretion  of  penicillin  N,  preventing  the  loss  of 
intermediates and then inducing the cephalosporin C production. Northern blot analysis revealed that CefR protein 
works as a repressor of cefT and cefM genes, making possible the use of these  intermediates  in the synthesis of 



















cytosol,  where  δ‐(L‐α‐aminoadipil‐L‐cysteinil‐D‐valine)  (ACV)  and  isopenicillin  N  (IPN)  are  formed,  and  inside 








PenV‐DsRed  in  the  strain  Wisconsin  54‐1255.  Microscopy  analysis  revealed  the  presence  of  PenV,  not  in 
peroxisomes but in the vacuolar membrane. Curiously, non ribosomal peptide synthetases appear to be linked to 











Fungal hybrid polyketide synthase‐non  ribosomal peptide synthetases  (PKS‐NRPSs) are huge enzymes  that carry 
out a large number of chemical reactions in the biosynthesis of the natural product. Examples of natural products 
are tenellin 1, desmethylbassianin 2 and bassianin 3 produced by different Beauveria strains. Current knowledge 
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His32 and Lys34 of RolA and Glu31, Asp142, Asp171 of CutL1 are  involved  in  the RolA‐CutL1  interaction.  In  the 
present study,  to quantitatively elucidate  the  role of  the  three acidic amino acid  residues of CutL1  in  the RolA‐
CutL1  interaction, we characterized kinetics of the  interaction between CutL1 variants of the three residues and 
wild type RolA by using Quartz crystal microbalance  (QCM). The QCM analysis revealed that replacement of the 
















phytopathogenic  fungi  and  effectiveness  in  simultaneously  promoting  plant  growth  and  defense mechanisms. 




that  O‐glycosylation  of  these  enzymes  was  closely  correlated  with  their  secretion.  Taking  into  account  this 
correlation we decided to improve the biocontrol abilities of T. atroviride P1 against plant pathogens by activation 
of  the  mevalonate  pathway;  in  this  pathway  dolichyl  phosphate,  a  carrier  of  carbohydrate  residues  in  the 
glycosylation  processes,  is  produced  together  with many  other  biologically  active molecules,  such  as  sterols, 
terpenoids  and  quinones.  The  new  strains  of  T.  atroviride  were  characterized  in  terms  of  the  activity  of 
overexpressed enzymes, protein secretion, activity of secreted hydrolases and antifungal properties. Our  results 






















identified genes. A phylogenetic approach was used  to  reveal  the  functional diversification of T.  reesei enzyme 
genes within CAZY families and between the gene duplicates. Expression of the hydrolytic system of T. reesei Rut‐
C30 was  studied by  cultivating  the  fungus  in  the presence of different  lignocellulose  substrates. Cultures were 














Litter‐decomposing fungi  (LDF) are the primary decomposers of residual plant materials  in forest soil.  In spite of 
the  ecological  significance  of  LDF,  relatively  little  is  known  about  the  molecular  characteristics  of  their 
lignocellulose‐degrading machinery. Agrocybe  praecox  is  a  litter‐decomposing  basidiomycete  that  is  capable  of 
mineralising  synthetic  lignin  as well  as  decomposing  various  aromatic  compounds. We  have  characterized  the 
primary structure of two different MnP encoding genes of A. praecox which encode extracellular, short‐type class II 
heme‐containing  peroxidases. Mnp1  corresponds  to  previously  characterized MnP1  enzyme  and  interestingly, 




on  forest  litter,  laccase  and MnP  activities were  detected.  In  birch  leaf  litter  cultures,  the  transcript  levels  of 
expression of mnp1 and mnp2 were similar, whereas in cultures on conifer needle litter, transcription of the mnp1 
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In  the  process  of making  the  Japanese  traditional  fermented  foods,  Aspergillus  oryzae  is  exposed  to  hypoxic 
condition.  In  this study, we analyzed  the effect of hypoxic condition on  the physiology of A. oryzae using multi‐
omics  analysis.  Solid‐state  cultivation  under  hypoxic  condition  effect  on  morphology  of  A.  oryzae,  whereas 
hydrolytic  enzyme  activities  were  not  significantly  different  except  for  glucoamylase.  Transcriptional  profiling 
revealed  that  expression  of  genes  involved  in  glycolysis  and  ethanol  fermentation  were  up‐regulated  under 
hypoxic  (4% O  2  )  condition, which  is  supported at  the protein  level by proteomic analysis. On  the other hand, 
expression of proteins involved in TCA cycle were decreased under hypoxic condition, which is consistent with the 
observation in the metabolite analysis where the amounts of organic acids in TCA cycle were increased in hypoxic 
condition.  These  results  suggested  that  A.  oryzae  adapts  to  hypoxic  condition  by  activation  of  glycolysis  at 
transcriptional  level  and  suppression  of  aerobic  respiration  at  protein  level.  In  addition, we  found  that  gene 
expression  level  of  BrlA  involved  in  the  conidiation  was  decreased  under  hypoxic  condition.  The  BrlA  over‐
expression mutant did not exhibit delayed conidiation, suggesting that atmospheric oxygen concentration effects 



















The  possibility  of  having  an  autonomously  replicating  plasmid  for  filamentous  fungi  broadens  the  horizon  of 
genetic engineering. Tools  like recombinases or reporter genes can easily be  inserted to cells and  just as well be 
expelled when  taking away  the selective pressure. Such a system can be used as a  transient expression  tool  for 
genetic engineering purposes in Aspergillus niger. 
 
AMA1  is  a  6.1  kb  DNA  fragment  that  allows  extrachromosomal  replication  in  filamentous  fungi  and  strongly 
enhances  the  transformation  efficiency.  However,  plasmid  construction  is  hindered  by  the  two  palindromic, 
inverted  sequences  that  flank  the  0.3  kb  central  region  of  the  AMA1  fragment.  Hints  in  literature  led  to  the 
assumption  that  the  sequence  can  be  shortened  without  loosing  the  positive  influence  on  transformation 
efficiency. 
 
In  this  study we  characterized  different  plasmids  carrying  shortened  fragments  of  AMA1.  The  transformation 
efficiencies as well as  the plasmid  stabilities were analyzed. The conducted experiments demonstrate  that only 













The  filamentous  fungus Aspergillus oryzae  is widely used as a microbial cell  factory  for  large scale heterologous 






In  this study, we aim  for a deep  investigation of  the cellular mechanisms of  the utilization of different nitrogen 
sources.  Firstly, we  performed  batch  cultivations with  two  strains  (NRRL3488  and  DSM1862)  on  defined  and 
complex  nitrogen  sources  using  di‐ammonium  sulphate  and  peptone,  respectively.  In  addition,  transcriptome 
analysis was performed on samples from these fermentations to analyze the gene expression under exponential 
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Heterobasidion  irregulare  is  a  severe  conifer  pathogen  that  causes  root  and  butt  rot.  The  white‐rot  fungus 
degrades  simultaneously  or  selectively  lignin.  The  genome  of  the  fungus  was  established  by  the  JGI 
(http://genome.jgi‐psf.org/Hetan2/Hetan2.info.html)  and  the  annotated  genome  can  be  used  in  proteomic 
studies. Here, H.  irregulare was grown  in  liquid medium with and without Picea abies wood. Freely secreted and 
hyphal  sheath  associated  proteins  analyzed  by  2D‐gel  electrophoresis  revealed  a high  diversity  between wood 
supplemented and control cultures. Protein identification by ESI‐LC‐MS/MS was either performed on single protein 





of one) and alcohol oxidases differed not between  the  two culture media. However, wood  induced secretion of 






















kb  PstI  genomic  fragment  of  C.  cinerea  with  the  tryptophan  synthetase  gene  (trp1)  that  can  be  used  to 
complement trp1‐ defects. The vector however shows a surprising phenomenon. In single transformation it gives 
only  low numbers of transformants whereas efficiencies  in co‐transformation raise by factors of >100%, yielding 
several  hundreds  of  transformants  per  experiment.  To  investigate  this  phenomenon  further,  the  vector  was 




















as  a  cosmetic  whitening  agent.  Transcriptome  analysis  and  successive  gene  disruption  approach  has  been 
successfully applied  to  the gene  identification. We  found  three genes encoding oxidereductase,  transporter and 
transcription factor, which are  localized on the non‐syntenic block. It took, however, more than one year for the 
identification because the target gene prediction was inaccurate and disruption of roughly 20 genes was required 
before  finding  the  genes.  To  accelerate  identification  of  the  genes  responsible  to  biosynthesis  of  novel 




sequencing  of microorganism  genomes.  Our  pipeline  generates  scaffolds  longer  than  1 Mb,  covering  99%  of 
approximately 40 Mb genome with roughly 100 or  less scaffolds  in general. Resulted sequences are subjected to 
annotation, comparative analysis and the highly accurate gene prediction that we have developed. We have found 
that  our  pipeline  detected  the  genes  for  secondary metabolites  that  have  been  already  known. We  are  now 

















by  e.g.  enhancing  the  reactions  catalyzed  by  lignin‐modifying  oxidative  enzymes.  Moreover,  ODC  has  been 
suggested to participate in energy production during the fungal vegetative growth. 
 
We  found previously  that  the  selectively  lignin‐degrading white‐rot  fungus Dichomitus  squalens  secretes oxalic 
acid during growth  in  liquid  cultures and on  spruce wood1. The  fungus demonstrated  intracellular ODC activity 
after exposure  to excess oxalic acid. Mycelial Ds‐ODC protein was partially purified, and  for  the  first  time  for a 
white‐rot polypore species, we succeeded in complete cloning of ODC‐encoding gene of D. squalens2. 
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The  filamentous  fungus Trichoderma  reesei  is well‐known  for  its  impressive capacity  to secrete high amounts of 





engineering,  there  is  still  a  high  interest  in  understanding  the  genetic  mechanisms  leading  to  cellulase 
(hyper)secretion and to set up genomic tools that could be used to adapt strains to various industrial conditions. 
Toward this goal our group has been investigating the onset of cellulase production both on the single‐gene level 
and  on  the  whole  transcriptome  level  using  dedicated  DNA  oligonucleotide  microarrays.  We  are  currently 
completing our previous high‐throughput sequencing of the NG14 and RUT C30 strain lineage with the sequencing 
of  five  other  strains.  These  genome  data  are  also  being  completed  by  transcriptome  analysis  with  RNAseq 














function  is  still  unknown.  Consequently,  there  is  a  strong  need  for  a  high‐throughput method  for  functional 
genomic  analysis. Our  aim was  to  test  the  efficacy of  a double  component  system based on  the  ability of  the 
impala  transposase  to  transactivate  the miniature  inverted‐repeat  transposable  element  mimp1  of  Fusarium 
oxysporum.  In  this  paper  we  report  for  the  first  time  on  the  application  of  a  tagging  system  based  on  an 
heterologous transposon and on the application of the splinkerette‐PCR to identify mimp1 flanking regions in the 
filamentous fungus F. culmorum. Similarly to what was previously observed in Fusarium graminearum, mimp1 was 
shown  to  transpose  in F.  culmorum by a  cut‐and‐paste mechanism  into TA dinucleotides, which are duplicated 
upon insertion. Our results also show that mimp1 reinserts in open reading frames in 16.4 % (i.e., 10 of 61) of the 
strains analysed, spanning  throughout  the entire genome of F. culmorum. Therefore  the mimp1/impala double‐
component system is an efficient tool for gene tagging in F. culmorum as confirmed phenotypically for a putative 




















rot;  these mycotoxins cause agro‐economical  losses and detrimental health effects  in animals and humans. The 
FUM genes needed for fumonisins biosynthesis are clustered and co‐expressed in the fumonisins producers. 
 
In eukaryotes,  coordination of gene  transcription  is mostly attained  through  transcription  factors  shared by co‐
regulated genes, whose specificity relies on the recognition of cis‐regulatory elements on the promoters of their 
targets. A bioinformatic analysis of FUM gene promoters in F. verticillioides identified a partially degenerated motif 
potentially  involved  in  the  regulation  of  FUM  genes  expression,  and  therefore  in  fumonisins  biosynthesis.  The 
same oligomer was found in the clustered FUM genes of the other fumonisins producers Fusarium oxysporum and 
Aspergillus niger; while  it  is not significantly over‐represented  in the scattered FUM homologs of the fumonisins 
non‐producing euascomycetes F. graminearum, A. nidulans, Magnaporthe grisea and Neurospora crassa. 
 
Comparison of  the  transcriptional  strength of  the  intact FUM1 promoter and of a  synthetic version, where  the 
motif discovered had been mutated, was  carried out  in  vivo  and  in planta by quantifying GFP  transcripts  in  F. 























the  cluster  genes  into  budding  yeast  and  achieve  heterologous  production  of  compounds.  Here,  we  have 
developed  an  innovative method  for  biosynthesizing  bioactive molecules  using  an  engineered  Saccharomyces 
cerevisiae  strain as a host. We expressed  five polyketide  synthases and  two nonribosomal peptide  synthetases 
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Growth rate  is a major determinant of  intracellular  function. However  its effects can only be properly dissected 
with technically demanding chemostat cultivations  in which  it can be controlled. Recent work on Saccharomyces 
cerevisiae chemostat cultivations provided the first analysis on genome wide effects of growth rate.  In this work 
we study the  filamentous  fungus Trichoderma reesei  (Hypocrea  jecorina) that  is an  industrial protein production 
host  known  for  its  exceptional  protein  secretion  capability.  Interestingly,  it  exhibits  a  low  growth  rate  protein 
production phenotype. We have used transcriptomics and proteomics to study the effect of growth rate and cell 
density on protein production  in chemostat cultivations of T. reesei. Use of chemostat allowed control of growth 
rate  and  exact  estimation  of  the  extracellular  specific  protein  production  rate  (SPPR).  We  find  that  major 
biosynthetic  activities  are  all  negatively  correlated with  SPPR. We  also  find  that  expression  of many  genes  of 
secreted  proteins  and  secondary metabolism,  as  well  as  various  lineage  specific, mostly  unknown  genes  are 
positively  correlated with  SPPR.  Finally, we  enumerate  possible  regulators  and  regulatory mechanisms,  arising 
from  the data,  for  this  response. Based on  these  results  it appears  that  in  low growth  rate protein production 
energy is very efficiently used primarly for protein production. Also, we propose that flux through early glycolysis 

























101,  commercial  cellulose,  and  industrial‐like  lignocellulosic  substrates  from  spruce.  These  substrates  were 
produced  during  the  process  of  sodium  hydroxide  cooking,  used  in  pulp  and  paper  industry.  Additionally we 
altered  the chemical and physical properties of  those  substrates by drying and  rewetting,  treatment of  sodium 
hydroxide and sodium chlorite  in order  to decrease or  increase  the surface area and delignify,  respectively. We 
measured  cellulolytic  enzyme  activity by  enzymatic  assays.  Proteins were  examined by  sodium dodecyl  sulfate 
polyacrylamide gel electrophoresis (SDS‐PAGE) and two‐dimensional gel electrophoresis. 
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Dehydrins  (DHN)  are  a  protein  subclass  of  Late  Embryogenesis  Abundant  proteins  (LEA) which,  in  plants,  are 
involved  in  the  salt  and hydric  stress  resistance.  In  fungi,  dehydrin‐like  proteins  have  been  identified  in  Tuber 
borchii and Aspergillus fumigatus and a signature pattern has been described for these proteins (1,2). Using this 





and  oxidative  stress)  revealed  that  they were  all  up  regulated  in  these  conditions.  To  study  their  subcellular 
localization,  dehydrin‐like  proteins  were  fused  to  eGfp  at  their  carboxy‐terminal  end  and  expressed  in  A. 
brassicicola under control of their own promoters. Fluorescent protein fusions showed that at least one dehydrin 

































degradation of  the  lignin,  a number of  oxidases  including  lignin peroxidases, manganese  peroxidases,  versatile 
peroxidases, and DyP‐type peroxidases and laccases, are secreted which are able to oxidise aromatic and phenolic 
parts of the lignin structure. As a second part of the lignocellulosic fungal secretome, hydrolytic enzymes, such as 
cellulases  and  esterases,  are  needed  for  the  extraction  of  sugars  and  are  involved  in  the  degradation  of  the 
lignocellulosic structures, respectively. The different cellulases are able to fracture the cellulose structure, whereas 
esterases  (EC 3.1.1.x) are  involved  in  the hydrolysis of  several ester bonds. E.g.,  feruloyl‐esterases  (EC 3.1.1.73) 
participate  in  the  breakup  of  linkages  connecting  hemi‐cellulose  (arabinoxylans)  and  lignin.  Nevertheless,  the 
knowledge on basidiomycete esterases is fragmentary and, thus, their biotechnological potential unknown. 
 
In  this work, 30 different basidiomycetes were  screened  for  the  ability  to degrade  several esterase  substrates. 
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In  nature  basidiomycetous  white‐rot  fungi  are  the  most  efficient  wood‐decaying  organisms.  They  express 
extracellular hydrolytic and oxidative enzymes  that are needed  to degrade all  the wood polymers,  i.e. cellulose, 
hemicellulose and  lignin, but while  their  lignin modifying enzymes are well known  their cellulolytic enzymes are 
much  less  studied.  In  a  large  screening of  cellobiohydrolases  (CBHs) of basidiomycetous  fungi  from  the  Fungal 





















Dysdercus peruvianus  is an  insect pest of cotton culture, which causes  serious economic damages. The method 
currently used  to control  this plague  is by  the use of chemical pesticides. However,  this practice  is  increasingly 
questioned by society, due environmental impact, high costs, low specificity and risk in its handling. Metarhizium 
anisopliae  is  a  filamentous  fungus  used  in  biological  control with  attested  effect  on  several  arthropod  pests, 
including D. peruvianus. The main barrier to apply this fungus, or any other biocontrol agent, is the time of death 
of  target pest; which  is generally greater  than  the corresponding chemical pesticide.  In  this work,  the  isolation, 
identification  and  evaluation  of  environmental  bacteria  in  association  with M.  anisopliae  were  performed  to 
optimize the biocontrol of the D. peruvianus. Four bacteria isolated from soil effectively accelerate the biocontrol 
of D. peruvianus, when associated with  the  fungus, and  the  two best bacteria were  identified as Pseudomonas 
fluorescens.  The  formulation  containing M.  anisopliae  conidia  and  bacterial  culture  of  P.  fluorescens  showed 
efficiency  up  to  96%  in  reducing  the  time  of  the  death  of  D.  peruvianus.  Besides molecular  aspects  of  this 
interaction, including the expression of enzymatic arsenal of M. anisopliae in association of bacterial isolates were 
also evaluated. This work  attests  the efficiency of  associated biocontrol  applying  the  fungus M. anisopliae  and 




















Mazandaran  province  of  Iran.  Initial  symptoms,  appeared  as  dark  brown,  circular necrotic  spots on  fruits.  The 
fungus  Hyphodermella  rosae  isolated  and  identified  on  the  basis  of  morphological  characteristics  on  PDA. 
Basidiomata were effuse,  resupinate, 15 × 10 mm,  tubercules  small with apical bristles,  light orange  to greyish 
orange.  Subhymenium  composed  of  vertically  arranged,  short‐celled,  non‐agglutinated  hyphae;  subhymenial 
hyphae were 3‐4 μm in diam. Basidiospores were ellipsoid, 7.5× 5.5 μm and their cell walls were thin, hyaline and 
smooth (1). A CTAB DNA extraction protocol was used to acquire DNA from mycelium culture. The primer pair ITS4 
(5‐TCCTCCGCTTATTGATATGC‐3)  and  ITS5  (5‐GGAAGTAAAAGTCGTAACAA‐3)  was  used  to  amplify  the  Internal 
Transcribed Spacer (ITS) regions including 5.8S from ribosomal DNA (4) and the PCR product was sequenced. The 
627‐bp  and  604bp  fragments  of  Plum  and  peach  isolates was  amplified,  respectively. After multiple  sequence 
alignment with CLUSTALW software the obtained sequences were compared with the other related sequences of 
Hyphodermella  genus deposited  in GenBank. Blast  analysis of  the MA4099  (plum  isolate)  and VA1345  ( peach 
isolate)  sequences  confirmed  a 99  and 100%  similarity with  the  sequences of H.  rosae  (GenBank  accession no 









The  isolate BY  represents an unidentified anamorphic  fungus. Based on  the analysis of  ITS/IGS‐sequence data  it 
was  tentatively assigned  to  the  russuloid  clade of  the basidiomycetes. However,  its genus  remains obscure. As 
cultures  of  this  isolate  exert  strong  antifungal  effects  further  research  into  its  secondary  metabolism  was 
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Fungi are  industrial workhorses of secretion, where commercially useful proteins are  targeted  for secretion and 
high‐yield accumulation. High‐yield protein secretion and accumulation are amino‐acid sequence dependent and 






protein  production  ability,  it  is  important  to  construct  the  host  applicable  to  multiple  rounds  of  genetic 
manipulation.  Recently,  in  order  to  carry  out multiple  gene  silence  and  expression  rapidly  and  efficiently, we 
developed pyrG marker recycling system. Using this system, successive rounds including concatenated gene silence 
for  proteases  respectively  in  A.  nidulans  were  successfully  achieved  with  gene‐targeting  frequency.  Based  in 
proteomics  results,  the genes encoding proteases, we  concatenated  five proteases  in only one  construction  to 
analyze  the effect of RNA  interference on heterologous protein production by A. nidulans. Moreover, based on 
these  data, we  also  confirmed  the  improvement  of  cellobiohydrolase  productivity with  the  protease  deficient 
















by  enzyme  immunoassay  (EIA).  The  expression  of  obestatin was  subsequently  evaluated  in  T.  reesei with  a  C‐
terminal purification tag, Hydrophobin I tag (HFBI) which is native to the host. Following the successful expression 
of obestatin in T. reesei, modifications of growth conditions were made to optimize the production of the peptide. 
Results  indicated  that  it was  possible  to  express  the  small  peptide hormone  obestatin  in  T.  reesei  at  a  higher 

















Cellulotic  enzymes  consistitute  form  the  group  well  described  biologically  important  enzymes,The  enzyme 
cellulase, a multi enzyme complex made up of several proteins, catalyses theconversion of cellulose to glucose in 
an  enzymatic  hydrolysis.  Which  catalyze  the  transfer  of  the  glycosyl  group  between  oxygen  nucleophiles. 
important  role  this enzymes  in  the biology  is   include  degradation celluloses of  the biomass  fungi and bacteria, 
degradation of glycolipids in mammalian lysosomes, and the cleavage of glycosylated flavonoids in plants.  Fungus  
Trichoderma and Aspergillus have biotechnologicaly importance, since they are a producer extracellular enzyme.  
We   studies from the new strains   selection high cellulotic activities and using them  in the  biotechnical   studies. 
 Studing   extracellular  enzymes   from  3‐fungi,  Aspergillus  terreus,   Trichoderma  harzianum  and  Mucorrhiza 
conducted  in minimum ambience, containing wheat bran as single source of the carbon.   Enzyme activities were 
assayed spectrophotometrically by using Samogy‐Nelson. Temperature and pH optimum of some purified enzymes 
were  determined  also.  The  isolation  and  purification  cellulotic  enzymes  we  are  used  the  ion  exchange 
chromatography on DEAE TOYOPEARL 650 M gel   in  the gradient 0,5М NaCl. The  test  strains of each  species  ., 
Aspergillus  terreus, Trichoderma harzianum  and AM  fungi were  analyzed on  the basis of extent of hydrolyzing 
















hyphal  knots  and  primordia  seem  highly  similar  between  species.  We  decided  to  ‘access’  the  general 
developmental  pathway  through  interspecies  comparison  of  primordium  specific  gene  expression  patterns, 
including model as well as major cultivated species. Promising universal, primordium specific genes will be studied 
in  detail  in  the model  organisms  Coprinopsis  cinerea  and  Schizophyllum  commune by means  of  gene deletion, 





We  just  started  comparison of our  first  four datasets  (dikaryotic mycelium  versus primordia)  in C.  cinerea  and 
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detoxification  and  pathogenesis.  Furthermore,  they  are  useful  biocatalysts  for  several  biotechnological 
applications. Six laccase genes were previously identified in Trichoderma virens, an effective biocontrol agent, and 
one of them was deleted and proved to be involved in the mycoparasitic activity against Botrytis cinerea sclerotia. 
Laccase  activity  in  some  Trichoderma  spp.  is  also  associated with  the  production  of  green  pigment  in  conidial 
spores. Further investigations on the laccase gene family in T. virens were performed in order to explore substrate 
specificity and mechanisms putatively  involved  in  ligninolysis,  conidiogenesis and  industrial dyes decolorization. 
Laccase functions in lignocellulosic process and sporulation mechanisms were studied by growing T. virens on two 
different  substrates: wheat  straw  liquid medium,  containing  lignocellulose  as  the  only  carbon  source,  or  solid 
Hölker medium, formulated to induce spore formation. Laccase expression analysis induced by multiple substrates 




is  gained  about  the  T.  virens  laccase  gene  family,  involved  in  physiological  processes  important  for  fitness  or 




















this technology successfully  in the expression of human antibodies  in C12.  The carrier protein used  in that study 
was the catalytic domain of Aspergillus niger glucoamylase A, which by itselfis a heterologous protein to C1.  In the 
present  study we  investigated whether  the homologous C1 glucoamylase yields higher  levels of a heterologous 























predominant  carbon  source  for most  fungi.  Plant  biomass  consists  largely  of  polymeric  compounds  of which 
polysaccharides are the main components. Fungi cannot take up the intact polysaccharides, but need to degrade 
them  extracellularly  to monomeric  and  small  oligomeric  compounds.  To  achieve  this,  fungi  produces  diverse 
enzymatic mixtures that are tailored specifically to the available polysaccharides. 
 
A  recent  study  demonstrated  significant  differences  in  the  polysaccharide  degrading  ability  of  three Aspergilli, 
while only small differences were detected in their growth on various plant polysaccharides (Coutinho et al, 2009). 
This suggests that related fungal species may have developed different approaches to plant biomass degradation, 
employing different enzyme sets. A better understanding of these strategies will not only  increase our  insight  in 
fungal  biodiversity,  but  will  also  help  in  designing  more  efficient  industrial  processes  for  plant  biomass 
degradation. 
 
In  this  study  we  have  compared  the  plant  biomass  degrading  potential  and  strategy  of  8  Aspergilli  and 
demonstrate that they have developed a highly diverse approach to using these complex carbon sources. Although 





















sensing cellulose. A N. crassa mutant carrying deletions  for both  transporters  is unable  to  induce cellulase gene 
expression  in  response  to  crystalline  cellulose.  Furthermore,  a  mutant  lacking  β‐glucosidase  enzymes  and 
transporters (Δ3βGΔT) does not induce cellulase gene expression in response to cellobiose. We are currently in the 
process of characterizing  the  transport kinetics of each  individual  transporter  in  the Δ3βG background with  the 
goal of understanding how  the  transport of  cellodextrins  influences cellulose  sensing and  induction of  cellulase 
gene expression.  
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Pezizomycotina  (Ascomycota). These proteins assemble  in amphiphilic  layer on the outer  fungal cell wall, where 
they mediate  interactions between the  fungus and  its environment. The amphiphilic properties have also raised 
considerable  industrial  interest  in  the  application  of  hydrophobins  for  the  processes  requiring  surface 
modification. Trichoderma spp. possess an amplified arsenal of class II hydrophobins compared to other fungi. In 
order  to  exploit  this  richness  for  biotechnology, we  performed  a  genus‐wide  screening  for  novel  Trichoderma 
hydrophobins. Thereby we discovered a group of class II hydrophobins which is restricted to T. virens (teleomorph 
Hypocrea  virens)  and  taxa  from  closely  related Harzianum  Clade  (both  section  Pachybasium).  The  intraspecific 





















compared  to  other  fungi.  This  variability  likely  arose  by  iterating  patterns  of  gene  duplications  and  gene  loss 
processes  (”birth and death evolution”). Here we studied the HFB4 family, which comprises the most conserved 
clade  of  class  II  hydrophobins  in  Trichoderma.  HFB4  orthologues  occur  almost  in  all  infrageneric  groups  of 
Trichoderma, with  the exception of  the  the Hypocreanum, Psychrophila and Lutea clades. HFB4 sequences  from 
some  species  exhibited  a  significant  amino  acid  sequence  variation  (e.g.  HFB4s  in  Trichoderma  section 
Trichoderma), whereas that of other taxa was  identical (e.g. section Longibrachiatum). The Ka/Ks ratio of 1.93, as 
well as Tajima’s test (significantly positive) and Fishers exact test (< 0.3; see ref. above) showed that T. atroviride 
(teleomorph  Hypocrea  atroviridis)  HFB4  is  apparently  under  positive  selection  pressure,  whereas  the  other 
confirmed the birth and death mechanism. The expression of hfb4 gene accompanied the conidia formation of T. 
atroviride, T.  reesei  (teleomorph H.  jecorina) and T. virens  (teleomorph H. virens). The amphiphilic properties of 
HFB4  were  confirmed  by  overexpression  of  the  protein  from  the  three  above  mentioned  species  in  E.  coli, 
purification and analysis by contact angle measurement after dropping water on  the surface of hydrophilic and 
hydrophobic  surfaces,  respectively.  HFB4 may  comprise  a  new  group  of  class  II  hydrophobins  with  potential 
industrial properties. 
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exhibits  antimicrobial  properties  against  various  pathogens.  This  study  aims  to  evaluate  the  in  vitro  antifungal 
poperties  of  chitosan  on Ganoderma  boninense,  the  causal  agent  for  basal  stem  rot  disease  in  oil  palm.  Five 
concentrations of chitosan (1.0, 1.5, 2.0, 2.5 and 3.0 % w/v) in Potato Dextrose Agar (PDA) media were tested for 
their  efficacy  to  control  the  in  vitro  growth  of  G.  boninense mycelium  during  culture  for  21  days.  All  of  the 
concentrations  tested  significantly  reduced  mycelial  growth  compared  with  the  control  treatment.  Chitosan 
exhibited a  fungistatic effect on mycelial growth of G. boninense and markedly  reduced  radial growth via dose‐
dependent manner. The highest inhibition of radial growth (PIRG) of 90.09 % was observed with chitosan at 3.0 % 
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Filamentous  fungi  are  potent  biomass  degraders  due  to  their  ability  to  thrive  in  ligno(hemi)cellulose‐rich 
environments. During the last decade, fungal genome sequencing initiatives have yielded abundant information on 
the genes  that are putatively  involved  in  lignocellulose degradation. At present, additional experimental studies 
are essential to provide insights into the fungal secreted enzymatic pools involved in lignocellulose degradation.  
 
In  this  study, we  performed  a wide  analysis  of  20  filamentous  fungi  for which  genomic  data  are  available  to 
investigate  their  biomass‐hydrolysis  potential. A  comparison  of  fungal  genomes  and  secretomes  using  enzyme 
activity profiling  revealed discrepancies  in  carbohydrate  active  enzymes  (CAZymes)  sets dedicated  to plant  cell 
wall.  Investigation  of  the  contribution  made  by  each  secretome  to  the  saccharification  of  wheat  straw 
demonstrated  that most of  them  individually  supplemented  the  industrial Trichoderma  reesei CL847 enzymatic 
cocktail.  Unexpectedly,  the  most  striking  effect  was  obtained  with  the  phytopathogen  Ustilago  maydis  that 
improved  the release of  total sugars by 57% and of glucose by 22%. Proteomic analyses of  the best‐performing 




identification of a number of enzymes that are potentially useful to further  improve the  industrial  lignocellulose 
bioconversion process. 
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loci  Pc22g14540,  Pc12g11750,  Pc16g12750,  Pc14g01510  and  Pc06g00600.  The  first  two  proteins  appear  to  be 
orthologs of  the Aspergillus nidulans  intracellular  family  2  glycosyl hydrolases AN3201  and AN3200.  The  latter 
three  P.  chrysogenum  proteins  feature  an  N‐terminal  secretion  signal  and  appear  distinct  paralogs  to  the 
extracellular bGal from Aspergillus niger, LacA. 
 
Transcript analysis of Pc22g14540 and Pc12g11750 showed  that  they were expressed exclusively  in  response  to 
lactose but completely repressed on the mixed growth substrate glucose/lactose. Pc16g12750 was seemingly co‐
expressed  with  the  two  putative  intracellular  bGal  genes,  while  its  two  paralog  genes  were  apparently  not 
















The majority  of  Black  Aspergilli  (Aspergillus  Section  Nigri),  including  Aspergillus  niger,  as  well  as many  other 
Ascomycetes fail to germinate on D‐galactose as a sole carbon source. Here, we provide evidence that the ability 
of A. niger  to  transport D‐galactose  is growth  stage dependent, being absent  in  the conidiospores but partially 
present in the mycelia. Despite earlier claims, we could identify galactokinase activity in growing cells and all genes 
of  the  Leloir‐pathway  (responsible  for  channeling  D‐galactose  into  the  EMP‐pathway)  are well  induced  on  D‐
galactose  (and also on  lactose, D‐xylose and L‐arabinose)  in  the mycelial stage. Expression of all Leloir pathway 
genes was also detectable  in  conidiospores,  though galE  (encoding a galactokinase) and galD  (encoding a UTP‐























In  this  study, methods were developed  to determine  the  composition of  various hydrolysates,  generated  from 
diverse biomass and by different pretreatment and hydrolysis methods.  In particular, a HPAEC‐MS method was 



















The black  filamentous  fungi Aspergillus niger has a  long  tradition of safe use  in  the production of enzymes and 
organic acids, and is widely used in biotechnology as host for the production of food ingredients, pharmaceuticals 
and  industrial  enzymes.  Besides,  Aspergillus  niger  grows  on  a  wide  range  of  substrates  under  various 
environmental  conditions.  In  our  research  we  have  addressed  the  production  of  one  of  the  commercially 
interesting building‐block organic acids,  itaconic acid. The transcriptomics analysis  from A.  terreus  identified  the 
most relevant itaconic acid related genes. Subsequently, expressing the specific cis‐aconitate decarboxylase (CAD) 
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Mangrove  is an ecosystem  in which there  is a high competition  for nutrients among microorganisms and where 
lack  of  oxygen  supplies  enables many  oxido‐reduction  reactions  to  occur.  In  this  context  our  study  has  been 
focused on the biological synthesis of silver nanoparticles (Ag NP) by some fungi  isolated from Sao Paulo State’s 









75  to  328  kDa  and  further  investigations  are  being  performed  to  characterize  these  proteins.  Fungi  were 















Fungal  infections  represent  a  serious  health  problem  for  immune  suppressed  patients  who  can  be  highly 
susceptible  to  life‐threatening  systemic  infections.  The  increasing  number  of  fungal  infections  and  the 
development of resistance as well as the significant side effects result  in the need for the  identification of novel 
antifungal drugs. To identify, evaluate and optimize new tolerable and potent compounds with antifungal activity 
we  have  developed  an  in  vitro High‐Throughput‐Screening  Activity‐Selectivity  Assay  (AS‐HTS‐Assay).  This  assay 
mimics the smallest unit of a natural infection by incubating host cells with the pathogen, e.g. Candida species, in 
the presence or absence of antimicrobial compounds. Thereby, it covers all potential targets of pathogen and host 
simultaneously  in one  assay  and provides  the minimal  inhibitory  concentration of  active  compounds  in  a host 
context and the tolerability of these compounds by the host cells. Using this assay we screened more than 100,000 
compounds  for antimycotic activity. One hit, a benzimidazole derivative, showed high antifungal activity against 




















of enzymes. As a cell  factory  it combines a  large  intrinsic protein production capacity with a  long history of safe 
use. Enzyme production in A. niger has been optimized in many ways. Classical strain improvement, optimization 




in‐depth  comparison  of  the  compositional,  physiological  and  structural  features  of  proteins  that  are  poorly 
secreted and  the corresponding  features of proteins  that are well‐secreted has  led to a method to predict  if an 
over‐expressed protein will successfully be produced or not. Moreover,  the same  information has been used  to 











Peptides  are widely  used  in  the  pharmaceutical  industry  and  are  also  gaining  importance  as  food  ingredients. 
However,  the  current  state‐of‐the‐art production of oligopeptides  is  via  chemical  synthesis, which  is  expensive 
especially for long peptides. In addition, peptides can be produced by means of fermentation, wherein multimeric 




We developed a new approach  in which peptides are  inserted  in  the variable  loops of ankyrin  repeats. Ankyrin 
repeat domains are conserved structures and consists of tandem repeats of a 33 amino acid ankyrin repeat unit. 
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We  identified  the  transcriptional  activator  RhaR  is  described  that  is mainly  regulates  the  expression  of  genes 
involved  in  degradation  of  Rhamnogalacturonan‐I.  Micro‐array  analysis  revealed  down‐regulation  of  genes 
encoding  exorhamnogalacturonases,  α‐rhamnosidases,  rhamnogalacturonan  acetylesterases,  an  unsaturated 




RhaR also appears  to  regulate  L‐rhamnose  catabolism as growth of  rhaR disruptant  strains on  L‐rhamnose was 


























mutant  rapidly  induced  defense  responses  of  susceptible  rice  plants  and,  as  a  result,  the  fungal  infection was 
completely blocked. Moreover, a transgenic rice expressing a bacterial α‐1,3‐glucanase rapidly responded to the 
M. oryzae and showed strong resistance to the fungal infection. Overall, our results suggest that the surface α‐1,3‐











Biocontrol of postharvest pathogens by  antagonistic  yeasts  involves  several modes of  action. Different  yeast  – 
including strains of Pichia guilliermondii, Metschnikowia pulcherrima, M. fructicola and Aureobasidium pullulans – 
have  been  studied  for  their biocontrol mechanism.  Production  of  hydrolases  is  one of  the  components of  the 







site. The protein encoded had 100% homology with  the protease enzyme  (ALP2) of  the  sea yeast A. pullulans. 
Expression  in  Escherichia  coli,  followed  by  identification  with Western‐blotting,  purification  with  Ni‐NTA  and 
analysis  with  enzyme  assay,  yielded  a  homogeneous  recombinant  cDNAALP5  which  hydrolyzed  the  substrate 
casein  and  inhibited  pathogen  mycelia  growth.  Production  of  hydrolases  may  can  greatly  contribute  to  the 
biocontrol effectiveness. 
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The  identification of  suitable  targets  is crucial  for  the discovery and development of new antifungals. Since  the 
fungal cell wall is an essential organelle, the identification of genes involved in cell wall biosynthesis is expected to 
help discover new  antifungal  targets.  From our  collection of  cell wall mutants, we  selected  a  thermosensitive, 
osmotic‐remediable mutant with decreased  resistance  to SDS  for complementation analysis. The phenotypes of 
this mutant were complemented by a gene encoding a protein with high sequence similarity to subunit D of the 




with  the  V‐ATPase  inhibitor  bafilomycinB1  also  induced  the  expression  of  the  agsA  gene.  Furthermore  genes 
involved  in  cell  wall  reassembly  like  fksA,  agsA  and  phiA  are  clearly  up‐regulated  in  the  conditional mutant. 
Moreover,  expression  of  cell  wall  related  genes  can  be  induced  by  treatment  with  the  V‐ATPase  inhibitor 












The main citrus postharvest pathogen  is Penicillium digitatum, a necrotrophic  fungus with a narrow host  range 
that penetrates citrus fruit through injured peel. Fungal cell wall (CW) is composed of chitin, glucans, mannans and 
glycoproteins, and  is considered an excellent potential target  for the development of novel antifungals. Chitin  is 
synthesized  by  a  complex  set  of  chitin  synthase  genes  (Chs)  that  belong  up  to  seven  distinct  gene  families  in 
filamentous  fungi. We  have  carried  out  the  isolation  and  characterization  of  chitin  synthase  genes  (Chs)  of  P. 
digitatum. Using distinct sets of degenerate primers designed from conserved regions of Chs genes of yeast and 




of citrus  fruit was quantified using qRT‐PCR. PdigChsIII had  the highest expression among  the  five genes by one 
order of magnitude, while PdigChsII had the lowest. Results suggest that PdigChsI, PdigChsV and PdigChsVII could 
have  a  specific  role during  the  interaction with  citrus,  since  their expression was up‐regulated  at  late  times of 
infection.  PdigChsV  and  PdigChsVII  co‐expressed  in  all  the  experiments  carried  out  and  the  analysis  of  their 
genomic  sequences  revealed  that  they  are  separated  by  a  1.77  kb  intergenic  region  that  contains  several 
conserved regulatory motifs. 
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group  of  antifungal  drugs,  become  less  effective  to mold  infections.  Successful  treatment  of  e.g.  aspergillosis 
requires  active  drug  therapy.  The  demand  for  new  and  effective  anti‐microbial  agents  is  rising.  Natural 
antimicrobial compounds known as host defense peptides or antimicrobial peptides  (AMPs) are  involved  in  the 
direct destruction of various microorganisms. AMPs form a promising new source for drug therapy towards fungi.  
Fungal cell wall biosynthesis  is a potential target  for drug development. The cell wall  integrity pathway plays an 
important role in cell wall synthesis. Aspergillus niger alpha‐1,3‐glucan synthase (AgsA), is strongly and specifically 
up‐regulated  in response to cell wall stress (Damveld et.al., 2005b; Meyer et.al., 2007). This gene  is used for the 
















abfB  genes.  Expression  of  these  genes  in  Pichia  pastoris  and  enzymatic  characterization  of  the  purified 
recombinant  AbfA  and  AbfB  proteins  revealed  that  both  enzymes  do  not  only  hydrolyze  p‐Nitrophenyl‐α‐L‐
arabinofuranoside (pNp‐α‐Araf), but are also capable of hydrolyzing p‐Nitrophenyl‐β‐D‐galactofuranoside (pNp‐β‐
Galf).  Both  AbfA  and  AbfB  showed  a  higher  specific  activity  towards  pNp‐α‐Araf  than  towards  pNp‐β‐Galf. 




not  responsible  for  the  β‐galactofuranosidase  activity detected  in  the  culture medium of A. niger.   In  addition, 
culture medium from an AbfA knockout A. niger strain showed a similar β‐galactofuranosidase activity compared 
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threads.  In  order  to  avoid  identification  by  the  host,  which may  lead  to  oligosaccharide‐triggered  immunity, 
microbes have evolved different  strategies,  like cell wall masking. Recent  findings  show  that  lectin‐like proteins 
play  an  important  role  in  the  suppression of oligosaccharide‐triggered  immunity.  The  symbiotic  root  endohyte 
Piriformospora  indica  can  evade  detection  and  suppresses  immunity  triggered  by  various microbe‐associated 
molecular patterns, but the underlying mechanisms remain unclear. Our hypothesis is that the ability of P. indica 
to colonize roots from a wide range of unrelated plants depends on the evolution of strategies for broad immune 
system  evasion  and  suppression. Comparative  genomics  revealed  a  significant  expansion of  lectin‐like proteins 
containing either one or a combination of the carbohydrate binding domains LysM (chitin‐binding); WSC (glucan‐
binding)  and  CBM1  (cellulose‐binding)  in  the  genome  of  P.  indica.  These  putatively  secreted  proteins  are  also 
induced at the pre‐penetration stage and early biotrophic phase and we therefore speculate that they are involved 
in  modulating  recognition  by  masking  microbe‐associated  molecular  patterns  (MAMPs)  and  thus  avoiding 


















pulmonary  aspergillosis,  the  life‐threatening  form of  infection.  The CWIP  (cell wall  integrity pathway)  signaling 
cascade  is activated  in fungal cells under stressing conditions and plays a role  in the adaptation of several fungal 
pathogen  to  the  human host.  In many  fungi,  CWIP  is  launched  via  the  activation of  protein  kinase  C which  is 
ultimately associated to the transcription of a number of genes related to cell wall reinforcement and remodeling. 
We  have  recently  observed  that  pkcA  is  an  essential  gene  in  A.  fumigatus. Here we  constructed  a Gly579Arg 
mutant through DNA‐mediated transformation of a engineered cassette which comprises a G2044C transversion 
located  in  the  cysteine‐rich C1B  regulatory domain. To  test  the  involvement of pkcAG579R  in  the CWIP, different 
concentrations of conidia  from  the wild  type and pkcAG579R strains were spotted on complete and minimal agar 
plates supplemented with different concentrations of substances disturbing/interfering CWI (congo red, calcofluor 
white, caffeine, glucanex, anidulafungin, SDS). The sensitivity of the pkcAG579R to these drugs were  increased and 
could be partially  restored by D‐sorbitol. Polar and vegetative growth of  the pkcAG579R mutant  strain were also 


















Protein  glycosylation  is  a  complex  process  that  occurs  through  the  N‐  or  O‐glycosylation  pathways  by  the 
coordinated  regulation  of  numerous  genes  and  enzymes.  Several  glycosylation  genes  have  been  previously 





and for the EOS1 enzyme  involved  in N‐glycosylation of cellular proteins, among other genes, resulted  in specific 
increased  resistance  to  diverse  antifungal  peptides  including  PAF26. Many  cell wall  (CW)  proteins  in  fungi  are 
glycosylated and/or anchored  to  the CW by diverse glycan  structures. Microscopic visualization of S.  cerevisiae 
cells exposed to fluorescently labelled peptide has shown that PAF26 firstly interacts with the cell envelope, prior 
to cell  internalization, and  subsequent causes  intracellular cell death. Protoplasts  lacking CWs  interacted poorly 
with the peptide, and were more resistant to peptide killing than cells possessing CWs. Microscopic studies on the 
S. cerevisiae Δeos1 deletion mutant demonstrated a blockage of peptide  internalization  into cells.  Interestingly, 




















6].  The  sugar  units  can  be  cross‐linked  with  each  other  via  covalent  or  by  hydrogen  bonds  but  the  actual 
composition is changing depending on the respective fungal species and environmental factors [5, 6, 8]. 
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Using  transcriptome analysis, we  identified glycoside hydrolases of A. niger produced by  the aging and nutrient 
starved mycelium. Two enzymes were heterologously expressed, purified and characterised to gain more insight in 
their physiological  and metabolic  function. Both CfcA  and CfcI belong  to GH  family 18, which  fungal members 




products  from  the  fungal  cell wall.  However,  cfcI  is  expressed  together with  ctcB, which  encodes  a  putative 
endochitinase. The oligosaccharides generated by CtcB activity on cell walls may act as  substrates  for CfcI. CfcI 
functions  by  cleaving  off  monomers,  possibly  in  a  processive  mode,  acting  on  the  reducing  end  of  the 
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Candida glabrata  is  an emerging human pathogen  that  is  responsible  for  about 15 % of mucosal  and  systemic 
fungal  infections.  The  genome  of  C. glabrata  encodes  a  set  of more  than  twenty  surface‐exposed,  epithelial 
adhesins  (Epa)  for  host  cell  adhesion  and  colonization.  Host  glycan  recognition  by  the  Epa  protein  family  is 
governed by their adhesin (A) domains and hence crucial for discrimination of various target tissues. In this study, 
we focus on the structural and biochemical characterization of different Epa A domains to obtain detailed insights 





















protective multicellular  flocs. A  further  structurally  unrelated  flocculin,  Flo11,  enables  yeast  cells  to  adhere  to 












: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 




Ricardo Almeida  [1,2] Ana  Carolina Gratieri Maciel  [1] Gustavo Goldman  [1]  Iran Malavazi  [3] Marcia  R.  von  Zeska 
Kress[1]  
1Pharmaceutical  Science  Faculty  of  Ribeirao  Preto,  USP  2Universidade  Estadual  de  Lonfrina,  PR  3Genetics  and 
Evolution Department, UFSCar, SP, Brazil  
 
Aspergillus  fumigatus  is one of  the most  important airborne pathogenic  fungi, which has  the potential  to cause 
Invasive Pulmonary Aspergillose (IPA). Sphingolipids are the major component of the eukaryotic plasma membrane 
and  are  involved  in  the  cell wall  integrity  and  virulence.  The  ADP‐ribosilation  factor  (ARF)  family  of  proteins 
belongs  to  the  Ras  superfamily  of  small  GTPases.  The  hydrolysis  of  ARF  GTP‐bound  is mediated  by  GTPase‐
activating proteins  (GAPs). ARF‐GAPs  are  required  for  vesicular  coat  formation  in  endocytic pathway  and have 
been related to hyphal growth, drug resistance and virulence in C. albicans. In this work we identified gcsA, the C. 
albicans age3 ortholog gene in A. fumigatus. gcsA null mutant has normal hyphal growth, exhibit no differences in 
sensitivity to antifungal agents, was not able to  form biofilm, and  is virulent  in an  IPA mouse model as the wild 














Magnaporthe oryzae  is a fungal rice pathogen responsible for  large yield  losses worldwide. Our project concerns 






























skin  and  nails.  The  genome  of  several  dermatophytes,  including  T.  rubrum,  was  sequenced  by  the  Broad 
Institute/NIH, enabling  studies on  the expression  regulation of  genes  related  to diverse  cellular processes. The 
transcription  factor  (TF)  Ace2  participates  in  a  network  of  genes  called  RAM  (Regulation  of  Ace2  activity  and 




osmotic and oxidative  stresses.  In  silico analysis  suggested  their possible  regulation by  this TF  in T.  rubrum. To 
analyze the expression of the RAM network genes, T. rubrum was exposed to several cell wall stressor agents. The 
transcriptional  profile  of  the  RAM  network  genes  in  response  to  disturbances  in  cell  wall  assists  a  better 
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The  aim  of  the  study  carried  out  at  experimental  field  in  Lisewo Malborskie  in  Poland  was  to  determine  if 
azoxystrobin, metconazole and prothioconazole with tebuconazole used for the control of wheat FHB at half, full, 
and quarter more  the  recommended dose  rate may affect  in differentiated way on  the occurrence of Fusarium 
spp. and  their ability  to mycotoxin production  in harvested grain,  in wheat ears artificially  inoculated with  two 
DON‐producing isolates of F. culmorum. After DNA isolation from harvested grain the presence of F. culmorum was 
determined using  traditional SCAR‐PCR with  species  specific primers and with Real‐Time PCR  technique using a 














Maize  is the most  important agricultural crop produced  in Southern Africa, and  is consumed daily by millions of 
Africans as a staple food. In South Africa, the crop  is often affected by ear rot pathogens belonging to the genus 
Fusarium and their mycotoxins. To determine the prevalence of Fusarium species and their toxins, samples were 
collected  from  two  susceptible maize  cultivars  at 14  localities  in  South Africa during 2008  and 2009.  Fusarium 
species was quantified by real‐time PCR and their mycotoxins by multi‐toxin analysis using HPLC‐MS.  In 2008, F. 
graminearum was the predominant species in the eastern Free State, Mpumalanga and KwaZulu‐Natal provinces, 
while  F.  verticillioides  was  predominant  in  the  Northwest,  the  western  Free  State  and  the  Northern  Cape 
provinces. In 2009, maize ear rot infection was higher and F. graminearum became the predominant species found 
in the Northwest Province. Fusarium subglutinans was associated with maize ear rot in both years at most of the 
localities, while  F.  proliferatum was  not  detected  from  any  of  the  localities.  Deoxynivalenol  and  zearalenone 
correlated well with  the amount of F. graminearum  found  in maize grain,  fumonisins with F. verticillioides, and 

















based  approaches.  This  can  be  explained,  in  part,  by  the  ‘druggability’  of  a  target  as  some  compounds which 
demonstrate promising activity against an enzyme are not active against the whole cell or are toxic. A solution to 





to  identify  the mechanism  of  action  of  several  promising  compounds;  however,  this  has  been  hindered  in  A. 
fumigatus by  the complexity  in generating an adequate set of heterozygous strains. A high‐throughput  targeted 
gene  KO method  for  A.  fumigatus  has  been  established  by  employing  fusion‐PCR  to  generate  targeted  gene 
disruption  cassettes,  optimizing  the  common  transformation  protocol  for  A.  fumigatus  high‐throughput  gene 
















penicillin.  It  has  been  recently  reported  that  the  addition  of  polyamines  1,3‐diaminopropane  and  spermidine 
induces penicillin  gene expression  and  leads  to  an  increase of  the penicillin  titers.  In order  to  characterise  the 
metabolic processes that have been modified by these polyamines, the intracellular proteome of P. chrysogenum 




the  addition  of  1,3‐diaminopropane  or  spermidine. One of  them  is  the  visualization  of  a  novel  isoform  of  the 
isopenicillin N  acyltransferase  (the  last  enzyme  of  the  penicillin  pathway). Another modification has  a  positive 
effect on  the biosynthesis of beta‐alanine. This aminoacid  is an  intermediate  in  the biosynthesis of panthotenic 
acid, which is converted to 4´‐phosphopantetheine. The latter is an essential prosthetic group for several enzymes, 
including  the  alpha‐aminoadipyl‐L‐cysteinyl‐D‐valine  synthetase,  which  is  the  first  enzyme  of  the  penicillin 
biosynthetic pathway. A decrease of the enzymes for the catabolism of phenylacetic acid (the side chain precursor 
of benzylpenicillin)  is  induced by  those polyamines. This mechanism may  also explain  the  increase  in penicillin 
titers since more amounts of the side chain precursor would be available during penicillin biosynthesis. 
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the penicillin gene cluster  so  far and  therefore, penicillin biosynthesis  seems  to be controlled directly by global 
regulatory factors. 
 


























Many  Penicillium  spp.,  including  Penicillium  expansum,  cause  blue mold,  an  important  postharvest  disease  of 
apples world wide. To determine the identity of the species, 33 Penicillium isolates collected from floatation tanks 
in  three apple packinghouses  in Ontario, Canada and  six  reference  isolates were  selected  for DNA  sequencing. 
Sequencing  was  performed  using  forward  primer  Bt‐T2M‐Up  (5’‐CAACTGGGCTAAGGGTCATT‐3’)  and  reverse 
primer  Bt‐LEV‐Lo1  (5’‐GTGAACTCCATCTCGTCCATA‐3’)  from  the  ß‐tubulin  gene.  The  partial  ß  ‐tubulin  gene 





Some  isolates  of  Penicillium  spp.  have  developed  resistance  to  thiabendazole  (TBZ,  MertectTM),  a  fungicide 
registered  for  the control of blue mold. The DNA sequence at codon 198 of  the ß  ‐tubulin gene corresponds  to 
thiabendazole resistance if the GAG sequence had a substitution. Based on the analysis of DNA sequence of codon 
198, six P. expansum  isolates and  three P. solitum  isolates were  found  to be TBZ‐resistant. The  remaining 18 P. 
expansum  isolates were sensitive to TBZ. The TBZ‐amended media studies correlated with the sequence data of 
the isolates identified either as TBZ‐resistant or ‐sensitive. This information, the identification of Penicillium species 
and  their  resistance  to  TBZ,  is  important  in  developing  postharvest  disease management  strategies  for  stored 
apples.  
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decaying  fruit.  A.  terreus  has  a  large  potential  to  produce  a wide  variety  of  different  secondary metabolites. 
However,  it  lacks a polyketide  synthase  (PKS) gene  conserved  in all  related Aspergillus  species  that produces a 
naphthopyrone derivative  responsible  for colouration of conidia. Here, we discovered  that  in A.  terreus  the PKS 
most  closely  related  to naphthopyrone  synthases produces  a phytotoxin. Analysis of HPLC profiles  from  a  PKS 
deletion mutant revealed that it is required for the synthesis of at least 15 different metabolites, among them the 
major  metabolite  terrein.  This  well‐known  phytotoxin  is  a  strong  antioxidant  that  shows  weak  toxicity  to 
mammalian cells but potently harms  the surface of several  fruits. Using a beta‐galactosidase  reporter strain we 
observed a weak expression of  the gene cluster on minimal media and moderate activation on complex media. 

















are  relative  remoteness and  low abundance of potential habitats where  these  fungi  could be possibly  isolated. 
Only  few  filamentous  alkaline  fungi  have  been  reported  to  date.  In  the  present  study, we  characterize  a  new 
alkaliphilic  holomorphic  ascomycete  isolated  from  soda  soils.  Growth  experiments  in  a  wide  pH  range  have 
confirmed  an  alkaline  nature  of  this  new  fungus.  Scanning  electron  microscopy  images  have  revealed 
morphological  features  which  possess  adaptive  defensive  properties  in  order  to  cope  with  harsh  external 
environments.  Originally  this  fungus  was  assigned  to  the  genus  Heleococcum  (order  Hypocreales)  based  on 
morphology but molecular  taxonomy  shows  that our  fungus  represents a new genus  in a Plectosphaerellaceae 
family  clade.  Sequences of  four  genes  (RPB2, nSSU  rRNA, nLSU  rRNA  and 5.8S  rRNA) were used  in  a Bayesian 
approach in order to pinpoint the taxonomic position of this alkalophilic fungus. Representing an extreme case of 




: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 














In  this  study, we  identified  another  bHLH  transcription  factor‐encoding  gene,  ecdR.  The  ecdR  gene  disruptant 
hardly produced conidia. Conversely, the overexpression of ecdR resulted  in the  formation of a  large number of 
conidia  at  an  early  stage.  Additionally,  when  serially  diluted  conidia  were  spread‐cultivated  onto  malt  agar 
medium, we found that conidial number of the control strain depended on the cultivated conidium density, while 
the  ecdR‐overexpressing  strain  showed  no  significant  change  in  conidiation.  These  phenotypes  of  the  ecdR‐
disruptant and ecdR‐overexpressing strains are partially similar to those of the sclR‐overexpressing strain and sclR‐
disruptant, respectively. Yeast two‐hybrid assays indicated that EcdR interacted with SclR to form heterodimer and 
simultaneously  they  could  also  form  homodimer.  Interestingly,  although  EcdR  interacted  with  SclR,  their 
expression patterns were completely different. From these results, we concluded that EcdR and SclR have opposite 









Objectives:  Small  molecular  mass,  cysteine‐rich  antifungal  protein  was  isolated  and  characterized  from  an 




Methods: Heterologous  expression  of  nfap  gene was  carried  out  in A.  nidulans  (pyrG89)  using  a  pAMA‐based 
autonomously  replicating  vector  construction.  Effect  of  the  produced NFAP  on  the  germination  of A.  nidulans 
conidia was  investigated with  4'‐6‐Diamidino‐2‐phenylindole‐  (DAPI,  Serva)  and  calcofluor white‐staining  (CFW, 




the  reduction  of  hyphal  growth  in  case  of  the  transformants  expressing  the  nfap  gene  compared  to  the 






















The mevalonate pathway  leads  to synthesis of many biologically active molecules such as  terpenes or quinines. 
Furthermore, dolichyl phosphate, a carrier of carbohydrate residues in glycosylation processes, is also produced in 
this pathway.  In  this  study we decided  to  clone  and  analyze  the  function of  rer2Tr  and  erg20Tr  genes  coding, 
respectively,  for cis‐prenyltransferase and  farnesyl diphosphate synthase  (FPPS)  in Trichoderma. We cloned and 
expressed both genes  in the appropriate S. cerevisiae mutants. Expression of the rer2Tr gene  in the S.cerevisiae 
SRT1/∆rer2 mutant  resulted  in a very high amount of  the  rer2Tr  transcript and only 19% higher activity of  cis‐
prenyltransferase. Since dolichols  isolated  from  the S.cerevisiae SRT1/∆rer2/rer2Tr mutant were  synthesized by 
yeast Srt1p and  the RERII protein  from Trichoderma, we expected a mixture of dolichols characteristic  for both 
organisms. HPLC analysis of dolichols  isolated  from  the strain  revealed only  the yeast  type. This  result suggests 
that  either  the  Trichoderma  enzyme  is  not  active  or  it  produces  the  yeast  type  of  dolichols.  To  elucidate  this 
problem we expressed the rer2Tr gene in the ∆rer2/∆srt1 double mutant. Cloning and analysis of the Trichoderma 



















fumigatus  (n=22). We  found  that  in hypoxic  conditions  similar  to  those  that might occur  in aspergillus‐infected 
tissue, a reduction in the in vitro MIC of amphotericin B for all three species occurred. Similar MIC reduction effects 
were found for azoles, especially for A. flavus species, while for echinocandines differences where less significant 
and  the phenomenon of  trailing was  also persistent  in hypoxic  conditions, which makes determination of MIC 
rather difficult. Further tests are currently in progress to find out if similar results can be obtained with microbroth 






: Abstracts from the 11th European Conference on Fungal Genetics
Published by New Prairie Press, 2017
 








The  genetic  relationships  among  Phaeosphaeria  species  that  infect wheat  are  not well  understood.  This  study 
expanded  on  earlier work  using  sequence  data  to  define  the  species  infecting wheat  in  a  global  sample. We 









of wheat‐infecting P. nodorum  carried  SnTox3, SnToxA and  SnTox1 with widely  varying  frequencies.  In a global 
sample  of  over  1000  isolates,  the multi‐toxin  genotypes  did  not  differ  significantly  from  frequencies  expected 












Bipolaris  australiensis,  B.  hawaiiensis  and  B.  spicifera,  are  also  able  to  cause  infections  in  both 




In  the present  study, we examined  the phylogentic  relationships, among  the  three human pathogenic Bipolaris 
species, based on  this analysis, we  tried  to establish useful markers  for molecular  identification of  species and 
strains. For this reason, 35  isolates of B. australiensis, B. hawaiiensis and B. spicifera were obtained from human 
keratomycosis and from international strain collections and the internal transcribed spacer (ITS) and the intergenic 
spacer  (IGS)  regions of  the nuclear  ribosomal RNA  gene  cluster,  the  β‐tubulin  and  the  translational  elongation 
factor EF‐1 alpha genes were sequenced and analysed. The sequences were investigated in a phylogenetic context 
also.  Earlier molecular  phylogenetic  studies  involving  determined  the  taxonomic  position  of  the  Bipolaris  and 
related genera, but within  the genus,  the position of  the  clinically  important  species  remained ambiguous. The 

















An active DNA transposon Crawler  isolated  from the genome of  industrially  important  fungus Aspergillus oryzae 
transposes  under  extreme  stress  conditions  [1].   A  stress‐fluctuation  cDNA  browser  with  DOGAN‐DB  was 
constructed to survey transposon‐like genes such as Crawler.  Full length of DNA sequences encoding transposable 
elements were  frequently  identified.   Among  them,  a  novel  element  homologous  to  Tan1  from  A.  niger was 
identified  and  tentatively  designated  AoTan1  that  shows  multiple  characteristics  of  class  II  transposon  [2].  
Changes of  the  transcripts  from  several  transposable elements were  analyzed under extreme  stress  conditions 
such as CuSO4 or heat  shock by  the method of RT‐PCR and 3’‐RACE.   The mRNA analyses  revealed  that cryptic 






















Therefore, we determined  if  the genetic make‐up of Aspergillus  fumigatus was correlated  to  the presence of a 
mycovirus. 
 






divided  into 12 different CSP  types,  indicating  that  the collection used was of heterogenous origin. A.fumigatus 
isolates which contained dsRNA mycoviruses had similar CSP types as non‐infected isolates. In both cases, the CSP 
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was  restored  by  a  gene  (An12g03950)  which  encodes  the  A.  niger  ortholog  of  the  4’‐phosphopantetheinyl 





black  melanin.  To  determine  the  epistasis  for  the  fawn,  olive  and  brown  mutants,  double  mutants  were 









Rhizoctonia solani  is an  important pathogen of potatoes, causing  infection of stems and roots and tuber blemish 
diseases.  The  fungus  is  a  species  complex  consisting  of  13  related  but  genetically  distinct  anastomosis  groups 





with  other  UK  isolates.  All  isolates were  determined  to  be  AG3  by  using  an  AG3  specific  TaqMan  assay.  The 
genotypes present within the AG3 isolates were determined using a range of previously published polymorphic co‐
dominant single  locus PCR‐RFLP markers or by sequencing  the  ITS  region and part of  the  translation elongation 
factor  and  cytochrome oxidase  genes.  In  addition, hyphal  fusion  tests were done between pairs of  isolates  to 
determine vegetative compatability group  (VCG)  for each. Analysis  revealed  that  the population of AG3  isolates 
















Conidial anastomosis tubes  (CATs)  is a common phenomenon  in bean pathogen Colletotrichum  lindemuthianum. 
We used different strains to perform a microscopical analyse of the fusion between germlings and within mature 
colonies.  In  mature  colonies,  vegetative  hyphal  fusion  between  two  incompatible  strains  caused  rapid 
disappearance of nuclei and cell death. In marked contrast, CAT fusion between  incompatible strains suppressed 
the heterokaryon  incompatibility  response. Heterokaryotic mycelium within  the  same  colonies were produced, 
and dissected,  resulting  in different phenotypes. Vegetative  incompatibility occurs  after  fusion  and  is  triggered 
very  fast  in mature colonies, but  is  repressed and delayed during colony  initiation. The heterokaryon mycelium 


















CMD  at  25°C  under  ambient  laboratory  condition.  Nine  species  identified,  including  T.  citrinoviride,  T. 
longibrachiatum, T. saturnisporum, T. asperellum, T. atroviride, T. harzianum, T.arundinaceum, T. brevicompactum 
and  T.virens,  in  addition  six  isolates  possess  conidiophor  similar  to  species  in  section  Longibrachiatum  were 
morphologicaly different from others and introduced Trichoderma species until now, therefore these isolates can 
be a new species of Trichoderma.  In order to accurate  identification and support morphological studies  internal 
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Statistical analysis of microarray data has  identified host  transcripts differentially expressed  (at  the 0.05%  level) 
between MVX infected and non‐infected samples. Agaricus mycelium in casing had 755 genes up‐regulated upon 
infection  while  infected  mycelium  in  compost  displayed  an  up‐regulation  of  2,173  genes.  Surprisingly  small 
numbers of genes were identified as up‐regulated in fruitbodies where the symptoms are visible, or up‐regulated 
in mycelium  growing  on  defined  (agar)  culture.  This  suggests  an  interaction  between  viral  action  and  tissue 
type/differentiation. 
Oxidoreductases  identified  as  potentially  involved  in  the  degradation  of  nutrients  related  to  the mushrooms’ 
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